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RESUMEN

Este estudio investiga el impacto de 2 tipos de dietas en el microbioma
oral de los caninos. La investigacion pretende determinar como el tipo de dieta
(casera vs. balanceada) influye en la abundancia y diversidad de taxones

microbianos en la cavidad oral.

Se recogio saliva e hisopos bucales de 60 perros sometidos a analisis
clinicos rutinarios. Los criterios de inclusién fueron perros clinicamente sanos,
de edades comprendidas entre 1 y 5 afos. Las muestras se analizaron
mediante secuenciacion del ARNr 16S para identificar y cuantificar las
comunidades microbianas. Se utilizaron pruebas estadisticas, incluida la
prueba de Mann-Whitney, para determinar la influencia del tipo de dieta en la
biodiversidad del microbioma oral canino. Ademas, se emplearon pruebas

estadisticas multivariantes como la prueba T para comparar los grupos.

El andlisis reveld diferencias significativas en la abundancia relativa de
géneros bacterianos especificos entre los dos grupos de dieta. Los perros
alimentados con una dieta balanceada mostraron una mayor abundancia
relativa de Pseudomonas en comparacion con los alimentados con una dieta
casera. Por el contrario, los perros alimentados con una dieta casera
mostraron una mayor abundancia de Porphyromonas cangingivalis,
Porphyromonas gingivicanis y Porphyromonas canoris. Los indices de
Shannon y Simpson mostraron diferencias extremadamente significativas
(p<0,05) entre los grupos comparados. El valor p de 7,525x10-2" indica que

las medianas no son iguales).

Estos hallazgos sugieren que la composicion de la dieta afecta
significativamente al microbioma oral canino, con implicaciones potenciales
para la salud oral. Sin embargo, las dietas influyeron en la microbiota, pero no
drasticamente segun la Prueba de Anosin (R = 0,18), lo que sugiere que otros
factores como la edad, la raza, el medio ambiente o la genética podrian

contribuir a la variabilidad.

Este estudio proporciona pruebas de que la composicion de la dieta

puede influir en el microbioma oral canino. Las diferencias observadas en la

X



composicion microbiana y la diversidad entre los perros alimentados con
dietas caseras frente a dietas equilibradas destacan la importancia de
considerar la dieta como un factor en la salud oral canina. Es necesario seguir
investigando las consecuencias funcionales de estas diferencias microbianas
relacionadas con la dieta y determinar las estrategias dietéticas 6ptimas para

promover un microbioma oral sano en los perros.

Palabras clave: Canino, microbioma oral, dieta, secuenciacion del ARNr

16S, diversidad microbiana.
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ABSTRACT

This study investigates the impact of 2 types of diets on the oral
microbiome of canines. The investigation aims to determine how diet type
(homemade vs. balanced) influences the abundance and diversity of microbial

taxa in the oral cavity.

Saliva and buccal swabs were collected from 60 dogs undergoing routine
clinical analysis. Inclusion criteria were clinically healthy dogs, aged between
1 and 5 years. Samples were analyzed by 16S rRNA sequencing to identify
and quantify microbial communities. Statistical tests, including the Mann-
Whitney test, were used to determine the influence of diet type on the
biodiversity of the canine oral microbiome. In addition, multivariate statistical

tests such as the t-test were used to compare the groups.

The analysis revealed significant differences in the relative abundance of
specific bacterial genera between the two diet groups. Dogs fed a balanced
diet showed a higher relative abundance of Pseudomonas compared to those
fed a homemade diet. In contrast, dogs fed a homemade diet showed a higher
abundance of Porphyromonas cangingivalis, Porphyromonas gingivicanis and
Porphyromonas canoris. Shannon's and Simpson's indices showed extremely
significant differences (p<0.05) between the groups compared. The p-value of

7.525x10-21 indicates that the medians are not equal).

These findings suggest that diet composition significantly affects the
canine oral microbiome, with potential implications for oral health. However,
diets influenced the microbiota, but not dramatically (R = 0.18), suggesting that
other factors such as age, breed, environment, or genetics could contribute to

variability.

This study provides evidence that diet composition can influence the
canine oral microbiome (Comparative Analysis Of The Canine Oral
Microbiome In Pets Fed Two Diet Types, 2023). The observed differences in
microbial composition and diversity between dogs fed homemade versus
balanced diets highlight the importance of considering diet as a factor in canine

oral health (Comparative Analysis Of The Canine Oral Microbiome In Pets Fed

Xl



Two Diet Types, 2023). Further research is needed to investigate the functional
consequences of these diet-related microbial differences and to determine

optimal dietary strategies to promote a healthy oral microbiome in dogs.

Keywords: Canine, oral microbiome, diet, 16S rRNA sequencing,

microbial diversity.
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INTRODUCCION

En los ultimos afnos, la relacion entre los seres humanos y sus animales
de compafia ha cobrado una relevancia significativa, en especial en lo
referente al cuidado integral de la salud de estos miembros del hogar. Uno de
los aspectos mas criticos de dicho cuidado es la alimentacion, la cual puede
ejercer efectos directos e indirectos en distintos sistemas biolégicos del
animal. Los perros, en particular, son alimentados actualmente con una amplia
gama de productos que incluyen tanto alimentos balanceados comerciales

como dietas caseras preparadas por sus propietarios.

La calidad y composicion de estos alimentos no solo impactan en
parametros nutricionales clasicos como el crecimiento, el desarrollo y el
estado corporal, sino que ademas ejercen una influencia profunda sobre el
microbioma del animal. El microbioma es el conjunto de microorganismos que
habitan en diferentes partes del cuerpo, siendo la cavidad oral uno de los
nichos microbianos mas complejos e importantes. Este sistema microbiano
desempeiia un papel fundamental en la digestion inicial, la defensa frente a
patdégenos y en la modulacion de la respuesta inmune; su equilibrio es esencial

para conservar la salud bucal y, por ende, el bienestar general del individuo.

Diversos factores pueden modificar la composicion y diversidad de la
microbiota oral, entre los que destacan la higiene, el entorno, los tratamientos
médicos y, con especial importancia, la dieta. Cambios en los patrones
alimenticios pueden alterar la estabilidad del ecosistema microbiano oral,
incrementando o reduciendo la prevalencia de especies benéficas o
patdgenas, lo que se traduce en consecuencias medibles sobre la salud
bucodental, como la aparicion de enfermedades periodontales, mal aliento y

otros problemas sistémicos relacionados.

Debido a la estrecha relacién entre dieta y microbiota oral, surge la
necesidad de estudios que comparen el impacto de diferentes regimenes
alimenticios en la ecologia microbiana de los perros domésticos. Esto permitira

comprender a qué riesgos estan expuestas nuestras mascotas

XV



diariamente y cdmo las elecciones alimenticias pueden influir, positiva o

negativamente, en su salud bucal y general.

El presente estudio tiene como objetivo determinar si existen diferencias
significativas en la composicion de la microbiota oral entre perros alimentados
con comida casera y aquellos que consumen alimento balanceado comercial,
aportando informacion valiosa para veterinarios, propietarios y la comunidad

cientifica interesada en la salud animal.
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CAPITULO |

PLANTEAMIENTO DE LA INVESTIGACION
1.1. DESCRIPCION DEL PROBLEMA

Los avances recientes en las tecnologias de secuenciacién de préxima
generacion han permitido un analisis integral de la microbiota intestinal, que
esta estrechamente relacionada con la salud del huésped. En consecuencia,
varios estudios han explorado los factores que afectan la composicion de la
microbiota intestinal y de otros compartimientos. En los ultimos afos, un
numero creciente de duenos de perros estan alimentando a sus mascotas con
una dieta natural, es decir, una que consiste en huesos, carne cruda (como
pollo y ternera) y verduras, en lugar de alimentos comerciales. Sin embargo,
el efecto de estas dietas sobre la microbiota oral de los perros (Canis lupus

familiaris) no esta claro (.

Gran parte de la informacion publicada sobre la patogenia de las
reacciones adversas a los alimentos en estas especies proviene de lo que se
conoce en ratones y seres humanos. Los signos clinicos afectan
principalmente al tegumento, sistema gastrointestinal y cavidad oral. Muchos
estudios indicaron que el consumo de dieta tiene un efecto importante en la
formacion del microbioma oral y la enfermedad periodontal. Las dietas blandas
humedas se han asociado con la prevalencia y la gravedad de la enfermedad
periodontal en gatos y perros. Por lo tanto, se recomienda que la alimentacién
con dieta de alimentos secos tenga un efecto positivo en la salud bucal y

reduzca la formacion de residuos dentales y la enfermedad periodontal
2.

La participacién de potenciales bacterias zoonéticas y periodontopaticas
en la flora oral de gatos y perros puede causar problemas de salud publica
debido a infecciones de heridas por mordeduras ©). Las tasas de infeccion
oscilan entre el 4-25% y el 20-50% en el caso de heridas por mordedura de
perros y gatos, y los sintomas aparecen en 24 h. Ademas, las mordeduras

también pueden causar una infeccion sistémica que provoca un 6,7 % de
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muertes al afio ). En promedio, hasta el 15-20 % de las mordeduras de perro

y aproximadamente el 30-50 % de las mordeduras de gato se han infectado
(5).

Sin embargo, cabe resaltar el alto grado de humanizacién que los duefios
hoy en dia tienen con sus mascotas, lo cual provoca comportamientos
seriamente preocupantes para la salud, uno de ellos el lamido por parte de los
perros hacia sus duefos en la boca; lo que provoca en el animal libera
endorfinas lo que significa que los hace felices. Como es bien sabido, los
perros pueden sentir los sentimientos y el estado de animo del duefio. Si usted
esta triste o molesto, su perro puede empezar a besarle para reducir su nivel
de estrés y animarte, este tipo de comportamientos se vuelve una
preocupacion tanto para la salud del dueno del perro o de los nifilos en casa.
Describir el microbioma bucal de los canes con 2 tipos de alimentacion y

relacionar la flora microbiana existente con el tipo de alimentacion.

La presente investigacion busco identificar vacios que se tienen del como
es la variacion de la microbiota oral de acuerdo al tipo de alimentacion, del
mismo modo factores que alteren estos cambios, como propios del animal,
como es el grado de estrés en el que viven. Hoy en dia los perros forman parte
del lugar en el que vivimos, nos une un vinculo tan grande que consideramos

a esta especie como un integrante mas de la familia.
1.2. FORMULACION DE PROBLEMA
1.2.1. PROBLEMA GENERAL

¢ Cuales son las diferencias existentes en el microbioma oral canino

de mascotas alimentadas con dos tipos de dieta en Huanuco, 20237
1.2.2. PROBLEMAS ESPECIFICOS

1. ¢Cual es la abundancia de los taxones microbianos identificados
en el andlisis de la fraccién 16S de las mascotas alimentadas con
dos tipos de dieta?

2. ;Cual es la diversidad alfa, OTU y beta de especies identificadas

en las mascotas alimentadas con dos tipos de dieta?
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1.3.

3. ¢Qué caracteristicas clinicas de los canes en evaluacion se
relacionan con algun cambio en el microbioma oral de las

mascotas alimentadas con dos tipos de dieta?
OBJETIVO GENERAL

Identificar las diferencias existentes del microbioma oral canino en

mascotas alimentados con dos tipos de dieta; Huanuco 2023.

1.4.

15.

OBJETIVOS ESPECIFICOS

Determinar la abundancia relativa de los taxones microbianos
identificados mediante analisis de la fraccion 16S en las mascotas
alimentadas con dos tipos diferentes de dieta

Evaluar la diversidad alfa, el niumero de Unidades Taxondmicas
Operacionales (OTU) y la diversidad beta de especies presentes en las
mascotas alimentadas con dos tipos de dieta.

Analizar la relacion entre las caracteristicas clinicas de los canes y los
cambios observados en el microbioma oral de las mascotas alimentadas

con dos tipos de dieta.

TRASCENDENCIA DE LA INVESTIGACION / JUSTIFICACION DE LA
INVESTIGACION

1.5.1. JUSTIFICACION TEORICA

La presente investigacion contribuye al conocimiento tedrico sobre
la microbiota oral en perros (Canis familiaris), especificamente en
relacion con la influencia de diferentes tipos de dieta (comercial y casera)
en la composicion y diversidad del microbioma oral. Este analisis permite
profundizar en la comprension de las interacciones microbianas en la
cavidad oral canina y como estas pueden variar segun la alimentacion,
aportando evidencia cientifica que puede servir de base para futuras
investigaciones en microbiologia veterinaria, nutricion animal y salud

publica.
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1.6.

1.5.2. JUSTIFICACION PRACTICA

Desde una perspectiva practica, el estudio tiene un impacto directo
en la salud y bienestar de las mascotas, al identificar qué tipo de dieta
puede favorecer una microbiota oral mas saludable y reducir el riesgo de
enfermedades bucales y sistémicas. Esto permitird a veterinarios,
propietarios y la industria alimentaria tomar decisiones informadas sobre
la alimentacion adecuada para perros, promoviendo la prevencion de

patologias y mejorando la calidad de vida de los animales.
1.5.3. JUSTIFICACION METODOLOGICA

Metodoldgicamente, la investigacion destaca por la aplicacion
rigurosa de técnicas modernas de analisis Metagendmico vy
bioinformatico para caracterizar el microbioma oral, asi como por la
integracion de la revision bibliografica como herramienta fundamental

para generar hipétesis y disefiar propuestas de intervencion.
1.5.4. JUSTIFICACION TECNICO-CIENTIFICA

En el ambito técnico-cientifico, el estudio se apoya en el uso de
tecnologias avanzadas de secuenciacion y analisis genémico que
permiten una caracterizacion precisa y detallada del microbioma oral. La
colaboracion entre profesionales de distintas areas (veterinaria,
odontologia, genética e inmunologia) asegura un abordaje integral y
especializado, que enriquece la calidad cientifica del trabajo y contribuye
al desarrollo del laboratorio de genética de la Universidad de Huanuco,

fortaleciendo su capacidad para realizar investigaciones de alto nivel.
APORTE CIENTIFICO

Este estudio aporta al conocimiento cientifico al proporcionar datos

originales sobre la composicion, riqueza y diversidad del microbioma oral en

perros bajo diferentes regimenes alimenticios en el contexto peruano.

Ademas, identifica posibles microorganismos con potencial zoonético, lo que

tiene implicancias para la salud publica. Los resultados obtenidos amplian la

base de datos microbioldgicos en animales domésticos y ofrecen evidencia
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para futuras investigaciones y desarrollos en nutricion, salud animal vy
prevencion de enfermedades. Actualmente, estos hallazgos estan siendo
difundidos a través de publicaciones en revistas cientificas, lo que contribuye
a la visibilidad y reconocimiento del trabajo en la comunidad académica

nacional e internacional.
1.7. LIMITACIONES DE LA INVESTIGACION

Las limitaciones que tuvo este estudio, es la falta de informacion del
microbioma de la cavidad oral de los canes, la falta de referencias o estudios
que se hayan realizado en Latinoamérica y un protocolo exacto para la
extraccion del microbioma oral canino; esta limitante fue superada ya que las
muestras se enviaran al laboratorio INBIOMEDIC en lima; especialistas en

pruebas genéticas.
1.8. VIABILIDAD DE LA INVESTIGACION

El estudia fue viable debido a que conté con el presupuesto destinado

por el area de investigacion de la Universidad de Huanuco.
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CAPITULO I

MARCO TEORICO

2.1. ANTECEDENTES DE LA INVESTIGACION
2.1.1. ANTECEDENTES INTERNACIONALES

En Estados Unidos, en 2023, Templeton et al. desarrollaron un
estudio titulado “Analisis longitudinal del microbioma oral canino
mediante secuenciacién del genoma completo en perros de compafia
mayores” (). La metodologia traté de un estudio longitudinal en el que
se incluy6 una muestra de diez perros domésticos de edad avanzada, a
quienes se les tomaron muestras bucales dos o tres veces durante un
periodo de 24 meses. Estas muestras fueron procesadas mediante
secuenciacion completa del genoma (WGS), y en cada punto de
muestreo se evalud el estado cognitivo de los animales. Los resultados
mostraron que hubo un aumento estadisticamente significativo en la
diversidad alfa de especies bacterianas y fungicas entre la primera y la
ultima toma de muestras. Las cepas bacterianas mas frecuentes fueron
Bacteroidetes y Proteobacteria, siendo Porphyromonas gulae la especie
mas predominante (11,6% del total de lecturas). Ademas, Lactobacillus
gasseri presenté un aumento significativo con la edad, y Leptotrichia sp.
Taxén oral 212 mostré una asociacién positiva significativa con la
puntuacion cognitiva a lo largo del estudio. Se concluye que el
envejecimiento en perros mayores esta asociado con un aumento de la
diversidad alfa y una disbiosis oral casi universal, sugiriendo que la
microbiota oral, especialmente las especies Leptotrichia, P. gulae y P.
gingivalis, podria tener un papel relevante en el envejecimiento y el
sindrome de disfuncion cognitiva canina. Este antecedente es relevante
para la presente investigacion, ya que proporciona informacion sobre los
cambios longitudinales en la composicién del microbioma oral en perros
geriatricos, aportando datos clave para comprender la relacion entre

alteraciones microbianas, edad y salud cognitiva.
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En Brasil, en 2023, Portilho et al. desarrollaron un estudio titulado
“‘Complejidad microbiana de la cavidad bucal de perros sanos
identificada mediante espectrometria de masas y secuenciacion de
proxima generacion” ®). En cuanto a su metodologia el estudio fue
descriptivo en el que participaron 100 perros sanos, con el objetivo de
identificar los organismos bacterianos y fungicos presentes en su
cavidad bucal. Para ello, se emple6 una combinacion de cultivos
microbioldgicos convencionales y selectivos, espectrometria de masas
mediante MALDI-TOF MS vy secuenciacion de ultima generacion.
Ademas, se evaluaron los patrones de sensibilidad antibiética in vitro de
los aislados bacterianos y la presencia del gen de resistencia mec A.
Como resultados, se aislaron 213 bacterias y 20 hongos, siendo
Staphylococcus pseudintermedius (40%), estreptococos a-hemoliticos
(37%) y Pasteurella stomatis (22%) las bacterias mas frecuentes por
cultivo y MALDI-TOF MS, mientras que Aspergillus fue el hongo
detectado con mayor frecuencia (10%). Tras la secuenciacion de ultima
generacion en una submuestra de 20 perros, predominaron los géneros
Porphyromonas, Moraxella, Fusobacterium, Conchiformibius,
Bergeyella, Campylobacter y Capnocytophaga. Ademas, se observo una
alta tasa de multirresistencia en Staphylococcus pseudintermedius,
especialmente frente a azitromicina, penicilina y
sulfametoxazol/trimetoprim, detectandose el gen mec A en el 6,1% de
los estafilococos coagulasa positivos. Este antecedente resulta
relevante para la presente investigacion porque resalta la alta
complejidad y diversidad del microbioma bucal en perros sanos, asi
como la presencia de microorganismos multirresistentes vy
potencialmente zoonéticos, aportando referencia para el analisis de
riesgos de transmision y resistencia antimicrobiana en estudios sobre

microbiota oral canina.

En China, en 2022, Zheng et al. desarrollaron un estudio titulado
“Relacion entre el microbioma tumoral, las bacterias orales y la disbiosis
intestinal en el tumor mamario canino” ('9. En su metodologia fue un

estudio observacional, en el que se recolectaron 91 tumores, junto con
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21 muestras orales y 21 fecales de perros con tumor mamario canino
(CMT), ademas de 31 muestras orales y 21 fecales de perros sanos
como grupo control. La comunidad bacteriana intratumoral, oral e
intestinal se caracteriz6 mediante secuenciacion de alto rendimiento del
ARNr 16S y herramientas bioinformaticas, permitiendo asi perfilar y
comparar la composicién microbiana entre los diferentes grupos. Los
principales resultados indicaron que los géneros bacterianos
predominantes en los tumores fueron Ralstonia, Allorhizobium,
Neorhizobium, Pararhizobium, Rhizobium, Pseudomonas, Chloroplast
no identificado y Bacteroides. Ademas, se observaron cambios notables
en la composicion de la microbiota oral e intestinal en los perros con CMT
respecto a los sanos, evidenciando un aumento significativo de
Bacteroides como biomarcador en ambas comunidades. El estudio
concluye que Bacteroides se comparte entre las bacterias
intratumorales, orales e intestinales, o que sugiere que la microbiota
podria migrar de la boca al intestino y finalmente al tejido tumoral
mamario distante. Este antecedente resulta relevante para el presente
estudio, ya que aporta evidencia de la relacidén entre el microbioma oral
y procesos patologicos sistémicos, apoyando la importancia de
considerar la composicién bacteriana oral en la investigacion de salud y

enfermedad en perros.

En Inglaterra, en 2022, Oba et al. desarrollaron un estudio titulado
“Poblaciones de microbiota oral de perros adultos que consumen
alimentos hiimedos o secos” ('), En cuanto a la metodologia se trata de
un estudio experimental en el cual se examino a doce perros adultos que
fueron alimentados durante seis semanas con comida seca (extruida) o
humeda (enlatada) de tipo comercial. Para la metodologia, se
recolectaron muestras de aliento para el analisis de compuestos de
azufre, un veterinario ciego evalu6 la presencia de placa, sarro y
gingivitis, se midi6 el pH salival, y se obtuvieron muestras de placa
supragingival y subgingival para el analisis de la microbiota mediante
extraccion de ADN y secuenciacion lllumina. Los datos filogenéticos

fueron analizados mediante la plataforma bioinformatica CosmosID y el
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software SAS 9.4, considerando P < 0,05 como significativoy P < 0,10
como tendencia. Entre los resultados, se observo que la cobertura de
placa tendié a ser mayor en los perros alimentados con comida humeda
en comparacion con los que recibieron comida seca, aunque no se
detectaron diferencias significativas en otros parametros de salud bucal.
Los perros alimentados con comida seca presentaron un pH salival mas
alto y menores concentraciones de azufre en el aliento, lo que sugiere
mejor aliento. Ademas, la diversidad alfa bacteriana fue mayor en la
placa supragingival que en la subgingival y, mediante el analisis de
coordenadas principales (PCoA), se observo una clara separacion de la
diversidad beta entre tipos de muestra y dietas. Se concluy6 que las
bacterias asociadas a la salud bucal, como Pasteurella, Capnocytophaga
y Corynebacterium, eran mas frecuentes en los perros alimentados con
pienso seco, mientras que aquellas vinculadas a mala salud bucal (como
Fretibacterium fastidiosum, Filifactor alocis, Treponema medium,
Tannerella forsythia, Porphyromonas canoris y Porphyromonas
gingivalis) eran menos frecuentes en este grupo de perros. Este
antecedente aporta evidencia relevante al presente estudio, al
demostrar que la dieta influye tanto en la composicion de la microbiota
bucal como en la salud oral, sirviendo de base para la evaluacion de
intervenciones nutricionales orientadas a disminuir el riesgo de

enfermedad periodontal en perros.

En Suiza, en 2022, Rostaher et al. desarrollaron un estudio titulado
“Comparacion del microbioma intestinal entre perros atopicos y sanos:
datos preliminares” (2. Su metodologia tratd de un estudio experimental
preliminar en el que participaron perros beagle adultos, conformando dos
grupos: uno de perros con dermatitis atopica espontanea (n = 3) y otro
grupo control sano (n =4). Se recolectaron muestras de heces en los dias
0 y 30. Después del primer muestreo, los perros atopicos recibieron
tratamiento oral diario con oclacitinib durante 30 dias, tras lo cual se
realiz6 el segundo muestreo. Para el analisis, se llevd a cabo la
secuenciacion de la region V3-V4 del gen 16S rRNA en la plataforma

lllumina MiSeq, y los datos se procesaron utilizando
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QIIME2. Como resultados principales, los perros atdpicos presentaron
una alfa-diversidad significativamente menor de la microbiota intestinal
en comparacion con los perros sanos (p = 0,033). Se observé una mayor
abundancia de las familias Lachnospiraceae, Anaerovoracaceae Yy
Oscillospiraceae, asi como de los géneros Lachnospira, grupo
Ruminococcus torques, Fusobacterium y Fecalibacterium en el grupo
sano, mientras que en los perros alérgicos, las abundancias relativas de
Conchiformibius, Catenibacterium spp., grupo Ruminococcus gnavus y
Megamonas fueron superiores. Las diferencias observadas en la
diversidad y composicion se mantuvieron tras 30 dias y el tratamiento
con oclacitinib no generé cambios relevantes. Este antecedente es util
para el presente estudio, ya que destaca como las alteraciones de la
microbiota intestinal podrian asociarse con la dermatitis atopica canina 'y
subraya la importancia de evaluar la relacidn microbioma-intestino-piel
en perros, ofreciendo parametros comparativos para futuras
investigaciones orientadas a la modulacion de la microbiota en

enfermedades atopicas.

En California, en 2021, Niemiec et al. ©, desarrollaron un estudio
titulado “El bacterioma de la cavidad oral en perros sanos y perros con
enfermedad periodontal”. En su metodologia el estudio es
observacional, en el cual participaron perros sin enfermedad periodontal
(n=12) y con enfermedad periodontal leve (n=10), moderada (n=19) o
grave (n=10). A cada animal se le tomd una muestra de la arcada maxilar
usando un hisopo estéril, que posteriormente fue procesado mediante
secuenciacion de ADN de préxima generacion dirigida a la region V1-V3
del gen 16S rRNA para identificar y cuantificar las bacterias presentes.
Los resultados identificaron 714 especies bacterianas, agrupadas en
177 familias; las especies detectadas con mayor frecuencia fueron
Actinomyces sp, Porphyromonas cangingivalis y Campylobacter sp. Se
hall6 que Porphyromonas cangingivalis y Campylobacter sp constituian
parte del microbioma central de todos los grupos, mientras que
Porphyromonas gulae se encontrd significativamente enriquecida en

perros con enfermedad periodontal grave. Ademas, en este ultimo grupo,
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Christensenellaceae sp, Bacteroidales sp, Family Xl sp,
Methanobrevibacter oralis, Peptostreptococcus canis y Tannerella sp
conformaron un microbioma central unico. Los autores concluyeron que
los perros pueden presentar patdégenos potenciales como miembros
comunes del bacterioma oral aun en ausencia de enfermedad, y que los
cambios en la abundancia relativa de ciertos microorganismos pueden
asociarse con la severidad de la enfermedad periodontal. Este
antecedente contribuye a la presente investigacion al proporcionar un
marco de referencia sobre la diversidad bacteriana oral en perros y su
relaciéon con distintos estadios de enfermedad periodontal, facilitando la
comparacion de resultados y la identificacion de microorganismos clave

asociados a dicha patologia.

En Estados Unidos, en 2021, Oba et al. desarrollaron un estudio
titulado “Los masticables dentales modifican positivamente la microbiota
bucal de los perros adultos” ®). En cuanto a su metodologia este estudio
experimental utilizé un disefio de cuadrado latino 4 x 4 replicado con
periodos de 28 dias, incluyd doce perros beagle adultos (edad media =
5,31 + 1,08 anos), divididos en cuatro grupos de tratamiento: solo dieta
(CT), dieta mas Bones & Chews Dental Treats (BC), dieta mas Dr. Lyon’s
Grain-Free Dental Treats (DL) y dieta mas Greenies Dental Treats (GR).
Cada perro recibi6é diariamente un masticable dental, y las muestras de
aliento se analizaron el dia 27 para determinar la concentracion de
compuestos de azufre volatiles con un halimetro. En cada periodo, un
dentista veterinario evaluo la presencia de placa, calculo y gingivitis el
dia 28, y se tomaron muestras salivares, subgingivales y supragingivales
para el analisis de microbiota por lllumina MiSeq. El analisis estadistico
se realizd con SAS (versidon 9.4), utilizando modelos mixtos y
considerando un valor de P < 0,05 como significativo. Los resultados
mostraron que todos los perros que consumieron masticables dentales
presentaron menor espesor y cobertura de célculo, profundidad de bolsa,
sangrado, placa y halitosis en comparacién con el grupo control.
Asimismo, los perros control mostraron mayor abundancia relativa de

bacterias potencialmente patdgenas (Porphyromonas, Anaerovorax,
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Desulfomicrobium, Tannerella, Treponema) y menor presencia de
géneros asociados a la salud oral (Neisseria, Corynebacterium,
Capnocytophaga, Actinomyces, Lautropia, Bergeyella y Moraxella) en
comparacion con aquellos tratados con masticables. Especificamente, el
grupo DL redujo la presencia de Porphyromonas y Treponema vy
aumentd Corynebacterium y Actinomyces, mientras que GR, ademas de
reducir Treponema, favorecié el aumento de Actinomyces y Neisseria.
Este antecedente resulta relevante para la investigacion actual, pues
demuestra que los masticables dentales pueden modificar de manera
beneficiosa la microbiota oral en perros adultos, contribuyendo
potencialmente a la prevencion de enfermedad periodontal a través de la
disminucion de bacterias patdgenas y el fortalecimiento de géneros

asociados a la salud oral.
2.1.2. ANTECEDENTES NACIONALES

En Lima, en 2025, Pacherres Nieto et al. desarrollaron un estudio
titulado “Evaluacion de resistencia antimicrobiana de enterobacterias en
Chelonoidis denticulata criados en cautiverio en el Patronato Parque de
Las Leyendas, Lima - Per(.” ('4), La metodologia traté de un estudio
descriptivo, en el que se tomaron hisopados cloacales de 44 ejemplares
de tortuga terrestre Chelonoidis denticulata mantenidos en el Patronato
Parque de Las Leyendas, Lima, con el objetivo de determinar la
presencia y el perfil de resistencia antimicrobiana de enterobacterias.
Las muestras se cultivaron en medios selectivos y se identificaron
géneros bacterianos mediante pruebas bioquimicas especificas. Los
resultados identificaron seis géneros de enterobacterias: Citrobacter
(24%), Enterobacter (10%), Escherichia (32%), Klebsiella (22%), Proteus
(2%) y Salmonella (10%), ademas de la deteccion de cinco individuos
portadores de cepas sospechosas de Salmonella spp. (11,36%). Los
antibiogramas demostraron que todas las cepas aisladas presentaron
sensibilidad a cefalosporinas de tercera generacion (cefotaxima y
ceftazidima), mientras que solo las cepas sospechosas de Proteus spp.
y Salmonella spp. resultaron sensibles a todos los antibioticos

evaluados. Los autores concluyen que, en caso de salmonelosis
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asociada al contacto con C. denticulata, los antibidticos utilizados
resultan efectivos, y para infecciones secundarias por otras
enterobacterias, se recomienda el uso de cefalosporinas de tercera
generacion como primera opcion terapéutica. Este antecedente es
relevante para el presente estudio pues proporciona informacion actual
sobre el perfil de resistencia antimicrobiana en enterobacterias presentes
en reptiles silvestres mantenidos en cautiverio, contribuyendo a la
vigilancia epidemiolégica y la seleccién de tratamientos efectivos ante

infecciones zoonobticas.

En Lima, en 2021, Zatan et al. desarrollaron un estudio titulado
“Caracterizacion de la microbiota intestinal en robalo (Centropomus sp)
y aislamiento de bacterias probidticas potenciales” ('3). La metodologia
trat6 de un estudio descriptivo orientado a caracterizar la microbiota
intestinal del robalo, procedente tanto de ambientes naturales como de
cautiverio, y a aislar e identificar bacterias con potencial probiético. Para
la metodologia, se analiz6 la composicion microbiana mediante
metagendmica dirigida al gen 16S ARN ribosomal, lo que permiti
determinar la diversidad y abundancia bacteriana en el tracto intestinal.
Ademas, se cultivaron muestras de mucus intestinal en medio selectivo
MRS para el aislamiento bacteriano, y la identificacion molecular se
realizé mediante secuenciacion del gen 16S ARN ribosomal.
Posteriormente, las cepas aisladas fueron evaluadas mediante ensayos
de actividad proteolitica y antagonismo frente a patégenos relevantes en
acuicultura, como Plesiomonas shigelloides, Aeromonas hydrophila,
Aeromonas veronii y Vibrio harveyi. Los principales resultados muestran
que los géneros predominantes en la microbiota intestinal fueron
Clostridium, Photobacterium, Cetobacterium y Rubritepida. En el
aislamiento con agar MRS destacaron Klebsiella sp., dos cepas de
Weissella cibaria y Lactococcus sp. Entre ellas, las cepas de W. cibaria
demostraron un amplio espectro de antagonismo contra los patdogenos
evaluados y presentaron actividad proteolitica positiva, sugiriendo su
potencial uso como probidticos en la acuicultura del robalo. Este

antecedente es relevante para la presente investigacion, ya que
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2.2.

proporciona una referencia metodoldgica para el analisis de microbiota
intestinal y aislamiento de bacterias benéficas, lo que puede ser util en
estudios similares de caracterizacidon microbiana y seleccion de

probioticos en otras especies acuaticas.
2.1.3. ANTECEDENTES LOCALES

A la fecha no se registraron investigaciones de metagenémica en

canes; ni mucho menos temas asociados a lo que se desea investigar.
BASES TEORICAS
2.2.1. MICROBIOMA ORAL DEL PERRO

Determinar la composicion bacteriana del microbioma oral canino
es de interés por dos razones principales. En primer lugar, mientras que
el microbioma oral humano se ha estudiado bien mediante técnicas
moleculares, los microbiomas orales de otros mamiferos no se han
estudiado con la misma profundidad mediante métodos independientes
del cultivo. Este estudio permite una comparacion del numero de taxones
bacterianos, basado en la comparacion de la secuencia del gen 16S
rRNA, compartido entre humanos y perros, dos especies de mamiferos
divergentes. En segundo lugar, las bacterias orales caninas son de
interés para las comunidades médicas veterinarias y humanas para
comprender sus funciones en la salud y las enfermedades infecciosas.
La mayoria de las bacterias involucradas no tienen nombre y no estan
unidas por la identidad de secuencia del gen 16S rRNA a un esquema
taxondmico. Las pocas investigaciones obtuvieron secuencias de
referencia de ARNr 16S de longitud completa para 353 taxones
bacterianos caninos, que se colocaron en 14 filos bacterianos, 23 clases,
37 ordenes, 66 familias y 148 géneros. Actualmente, el ochenta por
ciento de los taxones no tienen nombre. Los taxones bacterianos
identificados en perros son marcadamente diferentes de los de los
humanos, con solo el 16,4 % de los taxones orales compartidos entre
perros y humanos segun un limite de similitud de secuencia de 16S rRNA

del 98,5 %. Esto indica que existe una gran divergencia en las bacterias
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gue componen los microbiomas orales de especies de mamiferos

divergentes. (12
2.2.2. ANALISIS DE SECUENCIA METAGENOMICO

Un metagenoma es la mezcla de todos los genomas presentes en
una poblacion de organismos. Los cientificos han demostrado, a traveés
de esfuerzos como la global oceann Sampling Expeditién, que es posible
indicios sobre poblaciones bacterianas (incluidos organismos no
cultivados) secuenciando y analizando metagendmas de modo muy

parecido a como se hace con los genomas de organismos individuales.

El protocolo general para la secuenciacion metagenomica es
similar al de la secuenciacién de nueva generacién de genes 16S,
excepto que se preparan Fragmentos al azar de DNA en vez de

secuencias blanco del gen 16S. (1%
2.2.3. GEN ARNR 16S

El ADN ribosémico (ADNr) es una secuencia de ADN que codifica
para el ARN ribosdmico. Los ribosomas son conjuntos de proteinas y
moléculas de ARNr que traducen las moléculas de ARNm para producir
proteinas. EI ADNr de los eucariotas consiste en una repeticion en
tandem de clusters, compuestos individualmente por NTS, ETS, 18S,
ITS1, 5.8S, ITS2, y 28S. En las bacterias, arqueas y los cloroplastos, el
ADNr se compone de diferentes unidades (23S, 16S y 5S). El ARNr 16S

se utiliza ampliamente para estudios filogenéticos.

El ADNr es altamente conservado, presentando regiones comunes
a todos los organismos, pero contienen ademas variaciones que se
concentran en zonas especificas. Se trata de secuencias especificas
cortas que aparecen en un determinado grupo filogenético, y raramente
estan presentes en otros grupos, incluidos los mas proximos. Por ello,
iniciadores (primers) pueden utilizarse para amplificar de manera mas o

menos especifica el ADNr 16S, ya sea globalmente de todas las
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bacterias presentes en una muestra, por ejemplo, de la microbiota o

exclusivamente de un grupo de bacterias. (10

2.2.4. SECUENCIACION CLINICA METAGENOMICA

Casi todos los agentes infecciosos contienen genomas de ADN o
ARN, lo que hace que la secuenciacion sea un método atractivo para la
deteccion de patdgenos. El costo de la secuenciacién de alto rendimiento
o de proxima generacion se ha reducido en varios 6rdenes de magnitud
desde su llegada en 2004, y ha surgido como una plataforma tecnolégica
habilitante para la deteccidbn y caracterizacibn taxonomica de
microorganismos en muestras clinicas de pacientes. Esta revisidon se
centra en la aplicacidon de la secuenciacidon metagendmica de proxima
generacion no dirigida al diagnostico clinico de enfermedades
infecciosas, particularmente en areas en las que los enfoques
diagndsticos convencionales tienen limitaciones. La revision cubre (a)
tecnologias de secuenciacion de préoxima generacion y plataformas
comunes, (b) flujos de trabajo de ensayos de secuenciacion de proxima
generacion en el laboratorio de microbiologia clinica, (c) analisis
bioinformatico de datos de secuenciacion metagendmica de préxima
generacion, (d) validacion y uso de secuenciacibn metagenomica de
préxima generacion para el diagnéstico de enfermedades infecciosas, y
(e) informes y estudios de casos importantes en esta area. La
secuenciacion de préxima generacidn es una nueva tecnologia que
promete mejorar nuestra capacidad para diagnosticar, interrogar y

rastrear enfermedades infecciosas. (17
2.2.5. ANALISIS TAXONOMICO

Las poblaciones bacterianas se caracterizan de forma rutinaria
basandose en examenes microscopicos, formacion de colonias y
pruebas bioquimicas. Sin embargo, en el pasado reciente, la
identificacion, clasificacion y nomenclatura bacterianas han estado
fuertemente influenciadas por la informacién de la secuencia del

genoma. Los avances en bioinformatica y el crecimiento de las bases de
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datos del genoma han puesto el analisis de metadatos basado en el
genoma en manos de investigadores que requeriran experiencia
taxondmica para resolver las complejidades. Para lograr esto, ahora hay
diferentes herramientas disponibles para medir cuantitativamente la
relacion del genoma dentro de miembros de la misma especie, y la
identidad de nucledtidos promedio en todo el genoma (gANI) es una
herramienta confiable para medir la similitud del genoma. Un ensamblaje
del genoma con una puntuacion de gANI de <95% en el nivel
intraespecie generalmente se considera indicativo de una especie
separada. En este estudio, hemos analizado 300 secuencias de genoma
completo pertenecientes a 26 especies bacterianas diferentes
disponibles en la base de datos NCBI Genome y calculamos su similitud

a nivel intraespecie basado en la puntuacién de gANI. (18)
2.2.6. INDICE DE SHANNON

Uno de los indices mas utilizados para cuantificar la biodiversidad
especifica es el de Shannon, también conocido como Shannon-Weaver
(Shannon y Weaver, 1949), derivado de la teoria de informacion como
una medida de la entropia. El indice refleja la heterogeneidad de una
comunidad sobre la base de dos factores: el numero de especies
presentes y su abundancia relativa. Conceptualmente es una medida del
grado de incertidumbre asociada a la seleccién aleatoria de un individuo
en la comunidad. Esto es, si una comunidad de S especies es muy
homogénea, por ejemplo porque existe una especie claramente
dominante y las restantes S-1 especies apenas presentes, el grado de
incertidumbre sera mas bajo que si todas las S especies fueran
igualmente abundantes. O sea, al tomar al azar un individuo, en el primer
caso tendremos un grado de certeza mayor (menos incertidumbre,
producto de una menor entropia) que en el segundo; porque mientras en
el primer caso la probabilidad de que pertenezca a la especie dominante
sera cercana a 1, mayor que para cualquier otra especie, en el segundo

la probabilidad sera la misma para cualquier especie.

El indice de Shannon (Shannon y Weaver, 1949) se define como:
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H= —i nInm,
i=1

La diversidad maxima (Hmax= InS) se alcanza cuando todas las
especies estan igualmente presentes. Un indice de homogeneidad
asociado a esta medida de diversidad puede calcularse como el cociente
H/Hmax=H/InS, que sera uno si todas las especies que componen la

comunidad tienen igual probabilidad (pi = 1/S).

El antilogaritmo de H (eH) cuantifica el numero de especies,
igualmente abundantes, suficiente para producir el mismo grado de
incertidumbre, o sea el mismo valor de H. Cuanto mayor sea la diferencia
entre eHy S, el total de especies, menos diversa sera la comunidad. Esta
cuantificacion puede ser util al comparar graficos de dispersion del indice
de Shannon en funcion de la riqueza en varias comunidades. Con datos
muestrales, Hmax=In(r) indica qué indice de diversidad de Shannon
podria haberse alcanzado con las especies presentes, mientras SH=eH
indica cuantas especies equiabundantes serian necesarias para obtener
ese indice observado. Diferencias promedio entre estos valores
potenciales y los observados pueden contribuir a la comparacion entre

comunidades.

3.4 H max

2.9 Hpotencial

Indice de Shannon (H)

0 H 0 r 20 30 40 50
Riqueza (r)

indice de Shannon en funcién de la riqueza. a: r-e*H, diferencia
entre riqueza observada y efiabundante; b: Hmax-H, diferencia entre

diversidad potencial y observada.
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2.2.7. EXTRACCION DE ADN A PARTIR DE SALIVA

Cuando se trata de material gendmico el ADN obtenido a partir de
saliva debe rendir en la misma medida que lo hace el obtenido a partir
de muestras de sangre, ¢;ddénde esta la diferencia? en las enzimas y o
bacterias naturalmente presentes en la saliva que pueden alterar ese
material genético; para evitar este problema existen en kik especificos de
saliva que incluyen preservantes para mantener intacta la integridad del
ADN. Existen diversos estudios que demuestran que el ADN extraido a
partir de saliva arroja resultados equivalentes al obtenido en muestras de

sangre en técnicas como PCR.

Funcionabilidad: Obtener una muestra de sangre puede resultar
tremendamente estresante y doloroso para el paciente y especialmente
complicado en el caso de nifios, ancianos o pacientes psiquiatricos una
vez obtenida la muestra surge otro handicap en el transporte y
almacenamiento; se necesita realizar los envios con el hielo seco y a

temperatura controlada, almacenar los refrigerados y congelarlos.

Por el contrario, la utilizacion de muestra de saliva para la

extraccion del ADN nos permite:

e Simple recogia de las muestras y facil manejo

¢ Noinvasivo e indoloro para el paciente

¢ No genera ansiedad en los pacientes facilitando el reclutamiento

e La muestra es estable a temperatura ambiente lo que Permite el
transporte por correo ordinario, asi como el almacenamiento sin
necesidad de refrigeracion congelacion esto cobra especial
relevancia en el caso por ejemplo estudios multicéntricos.

e La reduccidon de costos al utilizar saliva queda demostrada en
diversos estudios e impacta a o distintos niveles:

e Recogida de la muestra no es necesario que el paciente se
traslada al centro médico para la recogida se evitan ademas Los

costos asociados al personal especializado para ir a la muestra
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¢ Envio de la muestra el envio se realiza a temperatura ambiente
evitando los cargos por envio en el hielo seco y reduciendo el
tamano del paquete

¢ Almacenamiento de la muestra es estable a temperatura
ambiente evitando costes asociados a la congelacion y la

refrigeracion. (19
2.2.8. ALIMENTO BALANCEADO

El alimento seco comercial (CDF) para perros fue patentado por
primera vez en 1860 por James Spratt, pero no fue hasta 1957 que
comenzo a venderse comercialmente. La diversidad en la férmula CDF
aumenta debido al aumento en el conocimiento de las necesidades
nutricionales de los perros en funcion de sus razas, edades y actividades
realizadas. Otro aspecto que impulsa el suministro de CDF es la
creciente disponibilidad de ingredientes agroindustriales de diversa
composicién bromatolégica, lo que orienta la diversificacion de férmulas
de alimentacién adecuadas para perros con diferentes necesidades
digestivas, perfiles de nutrientes y metabolismo. Otro aspecto que
impulsa la demanda de CDF es la integracion del perro en el estilo de
vida urbano, asi como el fortalecimiento del vinculo humano-mascota en
el que los duenos de perros dan igual prioridad a la dieta saludable de

sus mascotas como a la suya propia. (20)

La oferta de CDF incluye derivados secos de todo tipo de carnes y
tripas de pollo, res, cerdo y otras especies; La carne de codorniz, faisan

y avestruz incluso se incorpora en la elaboracion de estos alimentos "

El alimento seco comercial también agrega varios cereales, como
maiz, arroz, trigo, cebada y sorgo debido a su bajo costo y valor
nutricional aceptable; ademas de esto, no afecta la palatabilidad y
digestibilidad de los nutrientes, aunque la calidad e inocuidad de los
cereales a veces es objetable (%2, Estos ingredientes son ampliamente
utilizados como fuente de energia, asi como un aporte de algunas

vitaminas, minerales, fibras y grasas. Ademas, se incorporan

35


https://www.abyntek.com/

ingredientes proteicos de soja y pasta de soja, asi como algunos

ingredientes ricos en fibra como la alfalfa y la avena.

La tecnologia de hacer comida seca para mascotas cambi6 en la
década de 1950, cuando Ralston Purina desarroll6 un método para hacer
comida seca para mascotas usando un proceso de extrusion. Este
método permitid que el alimento seco para mascotas consistiera en
croquetas mas livianas, mas grandes y uniformes, y eventualmente este
método reemplazé al método mas antiguo de hacer alimentos secos para

mascotas.
2.2.9. DIETA EN MASCOTAS

El impacto de la dieta en la salud es irrefutable, tanto para los
humanos como para nuestras especies de animales de compania. El
interés y la demanda de alimentos saludables, de origen local, frescos o
menos procesados para el consumo humano se han reflejado en la
industria de las mascotas, con una explosion de dietas disponibles
etiquetadas como naturales, frescas o sin cereales. Muchos propietarios
y profesionales de perros creen que varias metodologias de alimentacion
no tradicionales, que incluyen ingredientes crudos, caseros y de origen
natural, son superiores a los alimentos para perros comerciales extruidos
tradicionales. Una tendencia actual entre los duefios de mascotas que
abogan por dietas mas naturales es el uso de alimentos crudos o
minimamente procesados (3. Informes anecdoéticos de los beneficios
para la salud de las dietas basadas en carne cruda (RMBD) incluyen
dientes mas limpios, disminucién de la produccién de heces, mejora de
la piel y el pelaje, mejora de la inmunidad y disminucion de las
enfermedades relacionadas con la inflamacion 2. Sin embargo, hay
poca o ninguna evidencia en la literatura cientifica que respalde las
afirmaciones de mejores resultados clinicos en perros alimentados con
RMBD, y lo que se ha informado solo siguié a perros para un ensayo de
alimentacion a corto plazo, estuvo limitado por tamafios de muestra

pequeifios o fracaso. para informar los resultados clinicos 4.
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Alimentar con carne cruda no esta exento de riesgos. Multiples
estudios han informado la presencia de bacterias patégenas en RMBD y
en las heces, y los Centros para el Control y la Prevencién de
Enfermedades y la Administraciéon de Alimentos y Medicamentos
recomiendan no alimentar a las mascotas con dietas crudas debido al
riesgo de exponer a los duefios a bacterias entéricas que causan
enfermedades o parasitos en los productos alimenticios crudos 9. Los
propietarios también pueden crear, sin darse cuenta, deficiencias o
excesos nutricionales en sus mascotas debido a dietas mal formuladas
(26), Debido a los riesgos potenciales para la salud humana y canina, es
importante identificar si existen beneficios que justifiquen estas practicas

de alimentacion.

El tipo, la duracion y la temperatura de procesamiento de los
alimentos pueden afectar la composicion y digestibilidad de los
nutrientes, y las dietas crudas generalmente se asocian con una mayor
digestibilidad que las croquetas secas (3. La carne procesada reduce la
calidad de la proteina y la disponibilidad de aminoacidos en comparacion
con las harinas de carne cruda 7). El procesamiento también puede dar
lugar a transformaciones quimicas, como la produccién de productos

finales de glicacion avanzada (AGE).

Varios informes han demostrado que multiples métodos vy
condiciones utilizados en la produccion de alimentos comerciales para
perros dan como resultado la creacion de AGE 2%, Los AGE, a través de
la interaccién con el receptor de AGE, activan vias de sefalizacion que
aumentan la produccion de especies reactivas de oxigeno y mantienen
la activacion de senales proinflamatorias, como el factor nuclear kappa-
potenciador de cadena ligera de células B activadas ®®). Cada vez hay
mas pruebas de que los AGE contribuyen al desarrollo de varias
enfermedades crénicas importantes y asociadas con la edad en
humanos y perros, como diabetes, enfermedades cardiacas, cancer y
neurodegeneracion 3. En conjunto, el aumento de la biodisponibilidad

de los nutrientes y la reduccion de la inflamacién de bajo grado podrian
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2.3.

explicar los resultados anecdoéticos de mejora de la salud y reduccién de

los estados de enfermedad informados por los propietarios.

Ademads, investigaciones previas han demostrado que la
composicién de nutrientes de una dieta es un fuerte impulsor de las
diferencias en las poblaciones microbianas del tracto intestinal (es decir,
la microbiota intestinal), lo que tiene un impacto sustancial en la salud
general. Las dietas RMBD difieren sustancialmente en la composicién
general de macronutrientes, con un RMBD tipico que consiste
principalmente en proteinas y grasas, mientras que la adicién de
productos vegetales en las croquetas comerciales da como resultado del
30 % al 40 % de carbohidratos simples y del 3 % al 5 % de fibra cruda.
Por lo tanto, los ingredientes de origen natural o los alimentos crudos
tedricamente podrian tener diferentes resultados en la salud de los
perros debido a los cambios en los nutrientes absorbidos o al modificar
la microbiota intestinal que, a su vez, alteraria los marcadores clinicos de
salud. Presumimos que los perros sanos alimentados con RMBD
mostrarian mejores marcadores de salud general, incluido un beneficio
clinico modesto (como mejores puntajes de salud dental, auditiva y de la
piel) en comparacion con los perros alimentados con una dieta de

croquetas. 23
BASES FILOSOFICAS

El presente estudio se fundamenta en sélidos principios filosoficos, los

cuales orientan su disefio, metodologia y analisis, garantizando la validez y

relevancia de sus resultados dentro del campo cientifico.

Ontologia

La ontologia de esta investigacion asume que el microbioma oral canino

es una realidad objetiva y existente independientemente de la percepcion,

compuesta por comunidades microbianas que pueden observarse,

caracterizarse y comparar en funcion de variables como la dieta. Asi, se

reconoce la existencia real y cuantificable de las poblaciones bacterianas en

el entorno oral de los perros.

38



e Epistemologia

Desde el enfoque epistemoldgico, esta investigacidon se ubica en el
paradigma positivista, donde el conocimiento se adquiere a través de la
observacion empirica, la recoleccion sistematica de datos y el analisis objetivo.
El estudio emplea técnicas cuantitativas, como la secuenciacion de 16S rRNA
y analisis estadisticos, para establecer diferencias verificables entre los grupos
estudiados, asumiendo que la realidad es accesible y medible por métodos

cientificos rigurosos.
e Axiologia

En cuanto al plano axiolégico, este estudio reconoce el valor cientifico y
social de la generacion de conocimiento sobre la salud oral y nutricién de los
caninos. Sus procedimientos se rigen por la ética cientifica, priorizando el
bienestar animal y el consentimiento informado de los propietarios de las
mascotas. Ademas, el conocimiento obtenido podra contribuir a la practica

clinica veterinaria y a politicas de bienestar animal.
e Enfoque metodoldgico

El disefio cuantitativo y comparativo del presente trabajo se basa en la
objetividad y replicabilidad de los datos, lo que permite extraer conclusiones
sélidas y transferibles a contextos similares. La comparacién de dos tipos de
dieta en funcién del microbioma oral permite identificar relaciones causales y

patrones fundamentados.
2.4. DEFINICIONES CONCEPTUALES

Microbiota cavidad oral del perro: compuesta por diversas
comunidades microbianas cuya composicion depende de multiples factores,
incluyendo la edad, la alimentacién, las variaciones ambientales, el estado
inmunoldgico, asi como la salud dental y gingival, y en general, del estado de
salud del huésped. En una cavidad oral sana, predominan principalmente
bacterias anaerobias facultativas. Sin embargo, en perros con enfermedad

periodontal, la microbiota subgingival se caracteriza por un predominio de
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bacterias anaerobias estrictas. Entre las especies bacterianas mas comunes
en la cavidad oral saludable se encuentran Pasteurella multocida,
Streptococcus spp., Staphylococcus spp., asi como miembros de
enterobacterias como Proteus spp., y otras especies como Corynebacterium
spp., Eikenella corrodens, Clostridium spp., Peptostreptococcus spp. Yy

Propionibacterium spp. %)

Metagendmica: es una herramienta molecular avanzada que permite el
analisis simultaneo del material genético de comunidades microbianas
completas, incluyendo microorganismos cultivables y no cultivables. Estudios
metagenomicos realizados en el tracto intestinal porcino han revelado un
microbioma con capacidad para degradar lignocelulosa, en el cual predominan
los filos Firmicutes y Bacteroidetes en las muestras fecales, evidenciando la

importancia funcional de estas comunidades en el metabolismo del hospedero
(30)

Nutricién: La nutricion es el proceso biolégico mediante el cual los
organismos asimilan y utilizan los alimentos y liquidos necesarios para
satisfacer sus necesidades dietéticas, garantizando el funcionamiento,
crecimiento y mantenimiento de sus funciones vitales. Una nutricion
adecuada, caracterizada por una dieta equilibrada y suficiente combinada con
actividad fisica regular, es un pilar fundamental para la salud éptima. Por el
contrario, una nutricion deficiente puede disminuir la inmunidad, aumentar la
susceptibilidad a enfermedades, afectar negativamente el desarrollo fisico y
mental, y reducir la productividad general. La nutricién también representa una
ciencia que estudia los procesos fisioldgicos y metabdlicos relacionados con
la absorcion, transformacion y utilizacién de nutrientes, asi como su impacto

en la prevencion y el tratamiento de patologias asociadas. ).

Anélisis molecular del microbioma: consiste en el estudio detallado
de la composicién, estructura y funcién de las comunidades microbianas
mediante técnicas avanzadas de biologia molecular, como la secuenciacidn
masiva de ADN y métodos gendmicos. Este analisis permite identificar y
caracterizar tanto microorganismos cultivables como no cultivables,

proporcionando informacion sobre la diversidad microbiana y sus funciones
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dentro de un habitat especifico, asi como su interaccién con el huésped.
Ademas, estas herramientas revelan la dinamica y variabilidad del microbioma
en diferentes individuos y condiciones, facilitando la comprension de su rol en

la salud y la enfermedad (39

Secuenciacion de nueva generacion (NGS): es un conjunto de
tecnologias avanzadas disefiadas para secuenciar millones de fragmentos de
ADN de manera simultanea y masiva, lo que permite obtener grandes
volumenes de datos gendémicos en un tiempo reducido y a menor costo por
base en comparacién con métodos tradicionales como la secuenciacion Sanger.
Estas técnicas emplean procesos paralelos de amplificacién y secuenciaciéon
que facilitan la lectura rapida y precisa del orden de nucleétidos en el ADN,
posibilitando la deteccion de variantes genéticas, incluyendo mutaciones

puntuales, inserciones, deleciones y rearrreglos estructurales. 3
2.5. SISTEMA DE HIPOTESIS

2.5.1. HIPOTESIS GENERAL

Ha: Influye el tipo de dieta (Casero o Balanceado) en la

biodiversidad del Microbioma oral canino, Huanuco 2023

HO: No Influye el tipo de dieta (Casero o Balanceado) en la

biodiversidad del Microbioma oral canino, Huanuco 2023
2.6. VARIABLES
2.6.1. VARIABLE INDEPENDIENTE
Tipo de dieta.
2.6.2. VARIABLE DEPENDIENTE

Diversidad del Microbioma oral (indices de Shannon, Simpson,

Abundancia relativa)
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2.7. OPERACIONALIZACION DE VARIABLES

“Analisis comparativo del microbioma oral canino en mascotas alimentadas con dos tipos de dieta. Huanuco, 2023”.

. S, L . . . . Tipo De
Variables Definicion Conceptual Definicion Operacional Dimensiones Indicadores Escala VaFr)iabIe Instrumento
Dieta comercial procesada:
Mascotas alimentadas
) . exclusivamente con croquetas o
Se refiere al conjunto .
. s alimentos manufacturados para
de alimentos soélidos y
. . perros. .
Variable liquidos que consume . Alimento casero
. e Dieta natural o casera: .
Independiente: un individuo de manera i Frecuencia de . L Encuesta al
. . Mascotas  alimentadas  con . - Nominal Categorica o
habitual, considerando . alimentacion propietario
. . . . preparados caseros o alimentos .
Tipo de dieta la variedad, cantidad y Alimento balanceado
: ) frescos, naturales y no
frecuencia de dichos . .
. procesados, que pueden incluir
alimentos.
carne, vegetales y otros
ingredientes aptos para
consumo animal.
La diversidad del En el contexto de un estudio
microbioma oral canino cientifico, la diversidad del P
. ) ) . . . ) Indice de
Variable se refiere a la variedad microbioma oral canino se mide Shannon
dependiente y abundancia relativa mediante indices ecoldgicos,
de microorganismos como el indice de Shannon o indice de Secuenciacion
Diversidad presentes en la Simpson. Para ello, se recopilan Riqueza y Equitatividad . Numérica Continua NGS, Analisis
. . Simpson . -
del cavidad bucal de los muestras de la cavidad oral de bioinformatico
Microbioma perros. Esta los perros y se analizan . .
. . . . s , Diversidad
oral canino  comunidad microbiana utilizando tecnologias de Beta
esta compuesta secuenciacion de nueva
principalmente por generacion (NGS). Los
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bacterias, hongos,
virus y arqueas.

resultados obtenidos permiten
calcular dos aspectos
principales:

Rigueza: numero total de
especies detectadas en la
muestra.

Equitatividad: uniformidad en la
distribucién de las diferentes
especies identificadas.
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CAPITULO Il

MARCO METODOLOGICO

3.1. TIPO DE INVESTIGACION

El presente estudio fue de enfoque cuantitativo, con un disefo
transversal, analitico-comparativo. Segun su naturaleza metodologica, se
clasific6 como un estudio no experimental, ya que no implico intervencidn
directa sobre las variables. De acuerdo con la planificacién de la recoleccion
de datos, se trato de un estudio prospectivo. Asimismo, en funcion del numero
de mediciones realizadas sobre la variable de interés, se defini6 como un
disefio transversal. Finalmente, considerando el analisis de multiples variables

y sus relaciones, el estudio se caracterizd como analitico-relacional. 32
3.1.1. ENFOQUE

La investigacion tuvo un enfoque cuantitativo, ya que los datos a
tabular fueron estrictamente numéricos y se hizo uso de la estadistica

inferencial, descriptiva y multivariada. (32
3.1.2. ALCANCE O NIVEL

El nivel de investigacion fue relacional, dado que identifico y analizo
la relacion entre el tipo de alimentacidon (comida casera vs. comida
balanceada) y la composicion de la microbiota oral en perros, mediante
analisis estadisticos bivariados. Las hipotesis formuladas son de caracter
empirico, sustentadas en observaciones previas y en la revision
bibliografica, y se contrastan mediante datos cuantitativos obtenidos en

el estudio. (32
3.1.3. DISENO

El estudio tuvo un disefo descriptivo correlacional donde:
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diversidad Beta —

M= Hisopado bucal y 0.5 ml de saliva
Oy= Tipo de alimentacién
r=indica la posible relacidon entre las variables estudiadas

Oz= Determinacion molecular de microbiota
3.2. POBLACION Y MUESTRA
3.2.1. POBLACION

La poblacion estuvo constituida por los canes que fueron atendidos
en la clinica 4 patas de la ciudad de Huanuco ellos fueron sometidos a
un hisopado bucal para determinar el microbioma presente, a la vez se
realizaron analisis hematologicos y se aplicd6 un consentimiento

informado al duefo.
» Criterios de elegibilidad:
e  Criterios de inclusion:

Perros de todas las razas; en buena condicion corporal y libres de
patologias preexistentes pudiendo ser macho o hembra en edad adulta,
es decir mayores a 11 meses de edad hasta los 60 meses; y perros de

duefos que aceptaron firmar el consentimiento informado.
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e  Criterios de anulacion

Perros que en la ultima semana fueron medicados con
antibioticoterapia o hayan recibido tratamiento y que manifiesten

enfermedades bucales o periodontales graves.
3.2.2. MUESTRA

La investigacién tuvo un muestreo no probabilistico donde la
eleccion de los elementos no depende de la probabilidad sino de las
causas relacionadas con las caracteristicas de la investigacion o de

quien hace la muestra. 33

La muestra sera no probabilistica del tipo discrecional donde se
selecciond 60 perros de los cuales se consideré 30 de ellos que se

alimentan con comida casera y los otros 30 con alimento comercial.
3.3. TECNICAS E INSTRUMENTOS DE RECOLECCION DE DATOS
La técnica que se empled para la eleccion de los canes fue:
» Técnica: La entrevistay analisis documental

La entrevista es una técnica de recoleccion de datos ampliamente
utilizada en diversos campos, incluyendo la investigacion cientifica, la
psicologia, la sociologia y la salud. Consiste en una conversacién estructurada
0 semiestructurada entre el entrevistador y el entrevistado, con el objetivo de
obtener informacién detallada y en profundidad sobre un tema especifico y el
andlisis documental 2. El analisis documental en investigacién de salud es
una metodologia que consiste en examinar y analizar documentos relevantes
para obtener informacion y evidencia sobre un tema especifico en el campo
de la salud. Esta técnica se utiliza para recopilar datos y obtener una
comprension mas profunda de un problema o fendbmeno de interés en la
investigacion de salud. El analisis documental implica revisar y analizar
documentos como articulos cientificos, informes, registros médicos, politicas

de salud, entre otros 4
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> Instrumento: Ficha clinica.

Una ficha clinica en salud es un documento privado que contiene
informacion médica relevante sobre un paciente y su historial clinico. Esta
ficha es elaborada y custodiada por el médico o la institucion de salud
responsable del cuidado del paciente. La disponibilidad de la ficha clinica esta
condicionada por la legislacion y se restringe a personas directamente
relacionadas con la atencion de salud del paciente, como el titular de la ficha,
su representante legal o sus herederos. La ficha clinica cumple diversas

funciones en el ambito de la salud %),

3.4. TECNICAS PARA EL PROCESAMIENTO Y ANALISIS DE
INFORMACION

Para procesar la informacién de los objetivos se tuvo que cumplir el

siguiente flujograma:

Las muestras fueron analizadas en INBIOMEDIC que es el primer centro
de Medicina Predictiva y Personalizada certificado por el Ministerio de Salud
para realizar pruebas diagnosticas (486-2017-USBS-DSSDISA.II.LS/MINSA),
y por el CONCYTEC en Investigacion Cientifica y Desarrollo Tecnoldgico en
Biologia Molecular (RSD N° 153-2018-CONCYTEC/SDCTT), asi como en
Genética y Herencia (RSD N° 216-2018-CONCYTEC/SDCTT). El protocolo a

usar sera el siguiente:

a) Coleccion de muestras de Hisopado bucal canino

b) Manejo de muestras y extraccion de ADN

c) Cuantificacion de ADN y evaluacion de calidad
Amplificacion de ADN y secuenciamiento utilizando NGS
Recorte y mapeo de lecturas de secuenciacion.

f) Analisis filogenético OTUs y funcionalidad

g) Evaluar indices de Biodiversidad

h) Evaluar indices de riqueza

El procesamiento y la evaluacion de los datos obtenidos se llevaron a

cabo utilizando el lenguaje de programacion R, que incluyd los paquetes
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vegan y BiodiversityR. Estos resultados fueron corroborados con el software
Past 4.09. Para la presentacién de los datos, se utilizé apoyo de la estadistica
descriptiva e inferencial, dado que se traté de un estudio analitico bivariado
que requirio la prueba de hipotesis mediante un analisis estadistico. Todo esto

constituye una herramienta importante en la labor de investigacion.
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CAPITULO IV

RESULTADOS

4.1. RESULTADOS DESCRIPTIVOS

Tabla 1. Edad y Sexo de Pacientes considerados dentro de la Investigacion

TIPO DE EDAD (afios)

ALIMENTO 1 2 3 4 5 TOTAL

Balanceado 1 7 6 15 1 30

H 6 3 3 12

HE 1 1 1 3

M 1 1 2 11 15

Casero 1 16 7 6 30

H 1 5 3 1 10

HE 1 1 2

M 10 2 5 17

MC 1 1

Total 2 23 13 21 1 60

En la tabla 1 se describe el sexo de las mascotas donde H=Hembra;
HE=Hembra esterilizada; M=Macho; MC=Macho castrado. Del mismo modo
se visualiza la edad, la gran mayoria de mascotas que fueron parte de esta
investigacion tuvo una edad entre 1 y 5 afos respectivamente. La
investigacion estuvo conformada por 30 perros alimentados con comida

casera y 30 con comida balanceada.

12

10

ml

(o]

m2

3
4
I 5
0 | D | 1 i
H HE M H HE M MC

Balanceado Cacero

)]

I

NUmero de canes
[

N
]

Figura 1. Edad y Sexo de los canes evaluados. (H=Hembra; HE=Hembra esterilizada;
M=Macho; MC=Macho castrado)
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Cantidad de perros por raza y tipo de alimentacion

Beagle Tipo
B Balanceado
B Cacero

Bichdn Frisé
Cocker Spaniel
Criollo
Doberman
Golden Retriever
Pastor Aleman

Pitbull

Raza

Pomerania
Poodle
Schnauzer
Sharpei

Shitzu

Yorkshire Terrier

Basset Hound

0 2 4 6 8 10 12 14 16

Cantidad

Figura 2. Representacion de las razas de perros en la poblacion del estudio (n=60), lo que

indica un predominio de perros mestizos («criollos») en la evaluacién de la microbiota oral

En el gréfico de barras se presentan las razas de perros que participaron
en este estudio, destacando que 7 razas consumian alimento casero, mientras
que 14 razas se alimentaban con alimento balanceado de diversas marcas
comerciales en la ciudad de Huanuco. Se observa que el mayor numero de
mascotas incluidas en el estudio correspondio a perros criollos, dado que esta
raza es la mas comun en la clinica veterinaria donde se llevo a cabo el examen

clinico de los pacientes.
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Figura 3. Datos clinicos de 30 canes alimentados con comida casera y alimento balanceada

En el grafico de barras se presentan los promedios de los resultados de

bioquimica sanguinea y hemograma de 60 canes en condiciones normales.

Se observa que los perros que siguen una dieta balanceada presentan un

ligero aumento en todos sus parametros de bioquimica sanguinea. Durante la

anamnesis, ningun can mostrd sintomas de enfermedad.
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Tabla 2. Tipo de alimento, marcas comerciales y composicién de dieta casera

Tipo de alimento
Balanceado nro. Casero nro.

Brit Care 1 Arroz Pollo Y Verduras 1
Brit Care Renal 1 Cacera, Papa Y Camote 1
Cambo 4  Desayuno, Sopas Y Segundo 1
Cambo Cordero 1  Desayuno, Sopas Y Segundo 1
Cambo Morado 1 Pollo Y Arroz 1
Dog Chow 4  Segundo 4
Hills Renal 1 Segundo Solo Cena 1
Nutrican 1 Segundo Y Sopa 5
Proplan 2  Segundos 7
Ricocan 10 Segundos Y Sopa 1
Ricocan Cordero 1 Sopas 3
Ricocan Multisabores 1 Sopas Y Segundos 4
Royal Canin 2

Total 30 Total 30

Enla Tabla 2 se observa que la gran mayoria de los canes que consumen
alimento balanceado prefieren la marca peruana Ricocan, la cual lidera el
mercado peruano en ventas. Esta marca es seguida por su linea de productos,
Premium (Cambo), que también pertenece a la misma empresa. En el caso
del alimento casero, la mayoria de los propietarios opta por administrar a sus
mascotas alimentos sélidos como segundos, seguidos de segundos y sopas.
Es importante destacar que son pocas las personas que acostumbran a

ofrecer desayunos a sus mascotas.

Presencia de Halitosis en perros evaluados

Cacero

ENO

Balanceado . I
(o] 5 10 15 20 25

30

Figura 4. Halitosis en canes examinados antes del hisopado oral para la extraccién de

muestra

En el grafico de barras se observa que ocho perros presentaron halitosis

durante la anamnesis, antes de la toma de muestras.
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Tabla 3. Abundancia relativa del PHYLUM

N° Dominio - Phylum %C N° Dominio - Phylum %B
1 D-Bacteria; P-Bacteroidota 32.4978569 1 D-Bacteria; P-Proteobacteria 40.5091086
2 D-Bacteria; P-Proteobacteria 27.9820991 2 D-Bacteria; P-Bacteroidota 30.0055538
3 D-Bacteria; P-Firmicutes 18.3339732 3 D-Bacteria; P-Firmicutes 12.9325051
4 D-Bacteria; P-Fusobacteriota 8.59574902 4 D-Bacteria; P-Fusobacteriota 7.26985843
5 D-Bacteria; P-Spirochaetota 419501104 5 D-Bacteria; P-Actinobacteriota 3.35264283
6 D-Bacteria; P-Actinobacteriota 3.58144478 6 D-Bacteria; P-Patescibacteria 1.86735666
7 D-Bacteria; P-Patescibacteria 2.16030417 7 D-Bacteria; P-Spirochaetota 1.78243167
8 D-Bacteria; P-Campylobacterota 1.4584279 8 D-Bacteria; P-Campylobacterota 1.12189991
9 D-Bacteria; P-Desulfobacterota 0.71359514 9 D-Bacteria; P-Desulfobacterota 0.75259207
10 D-Bacteria; P-Synergistota 0.41305192 10 D-Bacteria; P-Synergistota 0.34536407
11 D-Archaea; P-Halobacterota 0.04763642 11 D-Archaea; P-Thermoplasmatota 0.02633447
12 D-Archaea; P-Euryarchaeota 0.00673454 Others 0.0137925
13 D-Bacteria; P-Myxococcota 0.00483213 12 D-Archaea; P-Euryarchaeota 0.005517
Others 0.00414726 13 D-Archaea; P-Halobacterota 0.00525954
14 D-Archaea; P-Thermoplasmatota 0.00243509 14 D-Bacteria; P-Bdellovibrionota 0.00408258
15 D-Bacteria; P-Deinococcota 0.0011795 15 D-Bacteria; P-Myxococcota 0.00246426
16  D-Bacteria; P-Chloroflexi 0.00083706 16 D-Bacteria; P-Chloroflexi 0.0016551
17 D-Bacteria; P-Bdellovibrionota 0.00030439 17 D-Bacteria; P-Cyanobacteria 0.00066204
18 D-Bacteria; P-Cyanobacteria 0.00026634 18 D-Bacteria; P-Deinococcota 0.00062526
19 D-Bacteria; P-Acidobacteriota 7.61E-05 19 D-Bacteria; P-Gemmatimonadota 0.00029424
20 D-Bacteria; P-Gemmatimonadota 3.80E-05
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Figura 5. Distribucién de los 20 Phylum mas abundantes en la microbiota de canes alimentados con dieta casera (C) y balanceada (B). Se presenta un barplot

comparando la abundancia relativa de cada Phylum segun el tipo de dieta recibida por los animales
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En la Tabla 3 y la Figura 6 se presentan los resultados de la
secuenciacion del ARN 16S para los Phylum y dominios microbianos. En los
perros alimentados con comida casera, se identificaron un total de 20 Phylum
dentro de los dominios Archaea y Bacteria, destacando los tres mas
abundantes: Bacteroidota, Proteobacteria y Firmicutes. Por otro lado, en los

perros que recibieron alimentacion balanceada, se identificaron 19 phylum,

siendo los principales también Proteobacteria, Bacteroidota y Firmicutes.

Tabla 4. Abundancia relativa del taxon Clase para canes alimentados con Dieta comercial y

Dieta balanceada

N° Clase %C N° Clase %B
1 Bacteroidia 31.7776794 1 Gammaproteobacteria  40.5000975
2  Gammaproteobacteria 27.9674885 2 Bacteroidia 29.1386127
3 Clostridia 14.759339 3  Clostridia 10.2636389
4  Fusobacteriia 8.59574902 4  Fusobacteriia 7.26985843
5 Spirochaetia 4.17027967 5 Actinobacteria 3.35076705
6 Actinobacteria 3.58049357 6 Bacilli 2.55525273
7 Bacilli 3.46710975 7  Spirochaetia 1.76783002
8 Gracilibacteria 147281014 8 Campylobacteria 1.12189991
9 Campylobacteria 1.4584279 9 Gracilibacteria 0.9752581
10 Kapabacteria 0.72017749 10 Kapabacteria 0.86679393
11 Desulfovibrionia 0.67204644 11 Saccharimonadia 0.82949902
12 Saccharimonadia 0.59142217 12 Desulfovibrionia 0.66921184
13 Synergistia 0.41305192 13  Synergistia 0.34536407
14 Negativicutes 0.1072961 14 Negativicutes 0.1135766
15 Dojkabacteria 0.09496846 15 Dojkabacteria 0.05645728
16 Methanosarcinia 0.04763642 16 Desulfobulbia 0.0424441
17 Desulfuromonadia 0.03759168 17 Desulfuromonadia 0.04093612
18 MVP-15 0.02473137 18 Thermoplasmata 0.02633447
19 Alphaproteobacteria 0.01461053 19 MVP-15 0.01460165
20 Methanobacteria 0.00673454 Others 0.0137925
21 Polyangia 0.00483213 20 Alphaproteobacteria 0.0090111
Others 0.00414726 21 Methanobacteria 0.005517

22 Desulfobulbia 0.00395702 22 Methanosarcinia 0.00525954
23 Thermoplasmata 0.00243509 23 Microgenomatia 0.00415614
24 Deinococci 0.0011795 24 Bdellovibrionia 0.00408258
25 Microgenomatia 0.0011034 25 Polyangia 0.00246426
26 Anaerolineae 0.00079901 26 Parcubacteria 0.00198612
27 Coriobacteriia 0.00072292 27 Coriobacteriia 0.001839
28 Bdellovibrionia 0.00030439 28 Anaerolineae 0.00139764
29 Cyanobacteriia 0.00026634 29 Cyanobacteriia 0.00066204
30 Syntrophomonadia 0.00022829 30 Deinococci 0.00062526
31 Acidimicrobiia 0.00011415 31 Gemmatimonadetes 0.00029424
32 Thermoleophilia 0.00011415 32 Chloroflexia 0.00025746
33 Blastocatellia 7.61E-05 33 Rhodothermia 0.00014712
34 Chloroflexia 3.80E-05 34 Thermoleophilia 3.68E-05
35 Gemmatimonadetes 3.80E-05 35 unidentified_Firmicutes 3.68E-05
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En la Tabla 4 se presentan 35 clases bacterianas identificadas mediante
el analisis de secuenciacion. Se observan diferencias notables en la
distribucién de estas clases entre los perros alimentados con comida casera 'y
aquellos que reciben una dieta balanceada. En los perros que consumen
comida casera, la clase predominante es Bacteroidia, mientras que en los que
son alimentados con comida balanceada, destaca Ila clase

Gammaproteobacteria.

Figura 6. Distribucion de las 10 clases taxondmicas mas abundantes en la microbiota de
canes alimentados con dieta casera (C) y balanceada (B). Se presenta un barplot comparando

la abundancia relativa de cada clase segun el tipo de dieta recibida por los animales

En el grafico de barras se destaca que la mayor abundancia en los perros
alimentados con comida balanceada esta representada por las barras de color
azul, correspondientes a la clase Gammaproteobacteria. Por otro lado, en los
perros que reciben comida casera, se observa que la barra de color
anaranjado, que indica la clase Bacteroidia, es la mas prominente. Ademas,
los colores verde y rojo aparecen en ambos grupos, representando las clases
Fusobacteriia y Clostridia, las cuales también muestran una abundancia

relativa considerable en ambos grupos.
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Tabla 5. Abundancia relativa del taxon Orden para canes alimentados con Dieta comercial y

Dieta balanceada

N Orden %C N Orden %B
1 Bacteroidales 28.3725 1 Pseudomonadales 29.0628
123 092
2 Enterobacterales 13.0084 2 Bacteroidales 25.0376
342 443
3 Fusobacteriales 8.59574 3 Fusobacteriales 7.26985
902 843
4 Peptostreptococcales- 8.42141 4 Peptostreptococcales- 6.37224
Tissierellales 189 Tissierellales 288
5 Burkholderiales 8.30403 5 Enterobacterales 5.83341
3 609
6 Pseudomonadales 6.03978 6 Burkholderiales 4.67278
098 686
7 Spirochaetales 417027 7 Flavobacteriales 4.05977
967 483
8 Lachnospirales 3.65601 8 Lachnospirales 2.21095
937 529
9 Flavobacteriales 3.21237 9 Actinomycetales 2.10182
664 907
1 Actinomycetales 299002 1 Spirochaetales 1.76783
0 26 0 002
1 Campylobacterales 145842 1 Campylobacterales 1.12189
1 79 1 991
1 Lactobacillales 1.27781 1 Lactobacillales 1.11358
2 28 2 763
1 Absconditabacteriales_(SR 1.12854 1 Kapabacteriales 0.86679
3 1) 948 3 393
1 Oscillospirales 1.12269 1 Saccharimonadales 0.82949
4 004 4 902
1 Staphylococcales 1.05964 1 Erysipelotrichales 0.78091
5 407 5 266
1 Peptococcales 0.88298 1 Oscillospirales 0.75961
6 6 6 705
1 Kapabacteriales 0.72017 1 Absconditabacteriales_(SR 0.72982
7 749 7 1) 526
1 Desulfovibrionales 0.67204 1 Desulfovibrionales 0.66921
8 644 8 184
1 Saccharimonadales 0.59142 1 Cardiobacteriales 0.63570
9 217 9 528
2 Erysipelotrichales 0.52110 2 Peptococcales 0.60028
0 899 0 615
2 Christensenellales 0.49477 2 Micrococcales 0.41759
1 959 1 996
2 Synergistales 0.41305 2 Corynebacteriales 0.38409
2 192 2 339
2 Cardiobacteriales 0.39817 2 Synergistales 0.34536
3 505 3 407
2 Mycoplasmatales 0.34939 2 Xanthomonadales 0.29519
4 718 4 617
Others 0.25598 2 Propionibacteriales 0.28368
87 5 403
2 unidentified_Gracilibacteria 0.21759 2 Staphylococcales 0.27349
5 801 6 597
2 Xanthomonadales 0.21702 2 Acholeplasmatales 0.25779
6 728 7 092
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Christensenellales
Euzebyales
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Clostridia_UCG-014
Desulfobulbales
Bradymonadales
Sphingobacteriales
Methanomassiliicoccales
Clostridiales
Acidaminococcales
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0.01460
165
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7
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0.00408
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0.00389
868
0.00253
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0.00246
426
0.00198
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0.00183
9
0.00150
798
0.00139
764
0.00095
628
0.00091
95
0.00066
204
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5 Caulobacterales 0.00072 5 Deinococcales 0.00062
7 292 7 526
5 Frankiales 0.00041 5 Rhizobiales 0.00055
8 853 8 17
5 Bacteriovoracales 0.00030 5 Rhodospirillales 0.00047
9 439 9 814
6 Chloroplast 0.00026 6 Bifidobacteriales 0.00047
0 634 0 814
6 Syntrophomonadales 0.00022 6 Pseudonocardiales 0.00047
1 829 1 814
6 Rickettsiales 0.00019 6 Caulobacterales 0.00044
2 024 2 136
6 Acetobacterales 7.61E-05 6 Kineosporiales 0.00044
3 3 136
6 Exiguobacterales 7.61E-05 6 Frankiales 0.00029
4 4 424
6 Pyrinomonadales 7.61E-05 6 Rickettsiales 0.00029
5 5 424
6 Gaiellales 761E-05 6 Gemmatimonadales 0.00029
6 6 424
6 Bifidobacteriales 3.80E-05 6 Acetobacterales 0.00025
7 7 746
6 Thermomicrobiales 3.80E-05 6 Thermomicrobiales 0.00025
8 8 746
6 Gemmatimonadales 3.80E-05 6 Defluviicoccales 0.00014
9 9 712
7 Solirubrobacterales 3.80E-05 7 Rhodothermales 0.00014
0 0 712
7 Competibacterales 0.00014
1 712
7 Micromonosporales 0.00011
2 034
7 Chitinophagales 3.68E-05
3
7 Aneurinibacillales 3.68E-05
4
7 Solirubrobacterales 3.68E-05
5
7 Oscillospirales 3.68E-05
6

En la Tabla 5 se observa una diferencia en los érdenes bacterianos
presentes en los microbiomas de los perros. En aquellos alimentados con
comida casera, se destaca el predominio del orden Bacteroidales (28.37%),
mientras que en los perros que reciben comida balanceada, el orden
predominante es Pseudomonadales (29.06%). Estos datos sugieren la
existencia de diferencias significativas en la microbiota a nivel del taxdn orden
entre los perros que consumen alimento balanceado y aquellos que se

alimentan con comida casera.
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Figura 7. Distribucion de los 10 Ordenes mas abundantes en la microbiota de canes
alimentados con dieta casera (C) y balanceada (B). Se presenta un barplot comparando la

abundancia relativa de cada orden segun el tipo de dieta recibida por los animales

En el grafico de barras presentado en la figura 7, se observa que en los
perros alimentados con comida balanceada predomina el orden bacteriano
Pseudomonadales, en contraste con los perros que reciben dieta casera,
donde este orden presenta una representacidon menos significativa. Para los
perros alimentados con comida casera, se destaca la barra de color verde, que
representa a los Bacteroidales, los cuales son mas representativos en esta
poblacion. Ademas, se identifica una barra de color amarillo que corresponde
a ordenes bacterianos que hasta la fecha no han sido identificados o

caracterizados con precision.

Tabla 6. Abundancia relativa del taxon Familia para canes alimentados con Dieta comercial y

Dieta balanceada

N°  FAMILIA %C N°  FAMILIA %B
1 Porphyromonadaceae 22189 1 Pseudomonadaceae 224
2 Pasteurellaceae 13.003 2 Porphyromonadaceae 18.5
3 Neisseriaceae 6.235 3 Moraxellaceae 6.63
4 Moraxellaceae 5.190 4 Fusobacteriaceae 6.33
5 Peptostreptococcaceae 5.092 5 Pasteurellaceae 5.57
6 Fusobacteriaceae 4.649 6 Prevotellaceae 4.2
7 Spirochaetaceae 4170 7 Peptostreptococcaceae 3.83
8 Leptotrichiaceae 3.946 8 Neisseriaceae 2.83
9 Prevotellaceae 3.570 9 Flavobacteriaceae 2.35
10  Actinomycetaceae 2.990 10  Actinomycetaceae 2.1
11 Lachnospiraceae 2.692 11 Spirochaetaceae 1.77
12 Fusibacteraceae 1.757 12 Weeksellaceae 1.71
13  Weeksellaceae 1.696 13 Comamonadaceae 1.41
14 Flavobacteriaceae 1.517 14 Lachnospiraceae 1.28
15 Comamonadaceae 1.373 15 Family_XI 1.22
16  unidentified_ 1.129 16 Fusibacteraceae 1.13
,1A)bsconditabacteriales_(SR
17 Family_XI 1.111 17 Leptotrichiaceae 0.936
18 Hungateiclostridiaceae 1.085 18 Defluviitaleaceae 0.926
19 Gemellaceae 1.056 19 Campylobacteraceae 0.897
20 Tannerellaceae 1.026 20 unidentified_Kapabacterial  0.867
es
21 Campylobacteraceae 0.992 21 Saccharimonadaceae 0.822
22  Defluviitaleaceae 0.964 22  Streptococcaceae 0.782
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23  Bacteroidaceae 0.922 23  Erysipelotrichaceae 0.78
24  Peptococcaceae 0.883 24 Hungateiclostridiaceae 0.739
25 Pseudomonadaceae 0.850 25 unidentified_ 0.73
?)bsconditabacteriales_(SR
26  unidentified_Kapabacteriale 0.720 26 Bacteroidaceae 0.716
S
27  Streptococcaceae 0.597 27 Cardiobacteriaceae 0.636
28 Saccharimonadaceae 0.578 28 Peptococcaceae 0.6
29  Erysipelotrichaceae 0.521 29 Tannerellaceae 0.588
30 Christensenellaceae 0.495 30 MgMjR-022 0.546
31 Anaerovoracaceae 0.461 31 Desulfovibrionaceae 0.521
32  Aerococcaceae 0.451 32 Corynebacteriaceae 0.384
33  Synergistaceae 0.413 33  Synergistaceae 0.345
34  Cardiobacteriaceae 0.398 34 Paludibacteraceae 0.322
35 Burkholderiaceae 0.391 35 Micrococcaceae 0.313
36 Others 0.384 36 Xanthomonadaceae 0.295
37 Mycoplasmataceae 0.349 37 Propionibacteriaceae 0.284
38 Desulfovibrionaceae 0.345 38 Gemellaceae 0.262
39 Arcobacteraceae 0.330 39 Enterobacteriaceae 0.26
40  Aquaspirillaceae 0.239 40  Acholeplasmataceae 0.258
41  Carnobacteriaceae 0.227 41  Christensenellaceae 0.248
42 unidentified_Gracilibacteria  0.218 42  Burkholderiaceae 0.247
43  Xanthomonadaceae 0.217 43  Aerococcaceae 0.222
44 Propionibacteriaceae 0.212 44 Anaerovoracaceae 0.188
45  Acholeplasmataceae 0.206 45 Others 0.181
46  Rikenellaceae 0.181 46 Euzebyaceae 0.158
47  Paludibacteraceae 0.181 47 Rikenellaceae 0.151
48 Desulfoplanaceae 0.164 48 Helicobacteraceae 0.148
49  Desulfomicrobiaceae 0.163 49 unidentified_Gracilibacteria  0.146
50 éngjfrtified_Clostridia_UC 0.157 50 Desulfomicrobiaceae 0.121
51 Euzebyaceae 0.133 51 Mycoplasmataceae 0.112
52  Helicobacteraceae 0.133 52 Aquaspirillaceae 0.106
53 Corynebacteriaceae 0.126 53  Microbacteriaceae 0.104
54  MgMjR-022 0.120 54  Carnobacteriaceae 0.0953
55 F082 0.109 55 Rhodocyclaceae 0.0749
56 Selenomonadaceae 0.093 56 Arcobacteraceae 0.0713
57 Rhodocyclaceae 0.066 57 Veillonellaceae 0.0567
58 Microbacteriaceae 0.066 58 unidentified_JGI_ 0.0517
0000069-P22
59 Lentimicrobiaceae 0.063 59 UCG-014 0.043
60 Marinifilaceae 0.060 60 Desulfobulbaceae 0.0424
61 Methanosarcinaceae 0.048 61 Selenomonadaceae 0.037
62 unidentified_JGI_ 0.046 62 Lentimicrobiaceae 0.0308
0000069-P22
63 Bacillaceae 0.041 63 Marinifilaceae 0.0303
64 Oscillospiraceae 0.033 64 Desulfoplanaceae 0.0271
65 Micrococcaceae 0.032 65 Methanomethylophilaceae  0.0263
66 unidentified MVP-15 0.025 66 Oscillospiraceae 0.0255
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67 unidentified_Clostridia_ 0.022 67 Dysgonomonadaceae 0.0228
vadinBB60_group

68 Dysgonomonadaceae 0.015 68 Acidaminococcaceae 0.0199
69 unidentified_ 0.012 69 Oscillospiraceae 0.0187
Saccharimonadales
70 Veillonellaceae 0.012 70 unidentified_ MVP-15 0.0146
71  Methanobacteriaceae 0.007 71 Bacillaceae 0.0132
72 unidentified_Bradymonadal  0.005 72  Staphylococcaceae 0.0117
es
73 Phaselicystidaceae 0.005 73  Enterococcaceae 0.0113
74  Enterobacteriaceae 0.005 74  F082 0.00794
75 unidentified_Oscillospirales  0.005 75 unidentified_ 0.0075
Saccharimonadales
76  Desulfobulbaceae 0.004 76  Unidentified 0.00603
_Bradymonadales
77  unidentified_RF39 0.004 77 Rs-M59_termite_group 0.00559
78 Rs-M59_termite_group 0.004 78 Methanobacteriaceae 0.00552
79  Staphylococcaceae 0.004 79 Methanosarcinaceae 0.00526
80 Acidaminococcaceae 0.003 80 Bacteriovoracaceae 0.00408
81 Methanomethylophilaceae 0.002 81 unidentified_Clostridia 0.0039
_vadinBB60_group
82 Sphingomonadaceae 0.002 82 Phaselicystidaceae 0.00246
83 Oscillospiraceae 0.002 83 Lactobacillaceae 0.00232
84 unidentified_Rhodospirillale  0.001 84 Ruminococcaceae 0.00162
S
85 Deinococcaceae 0.001 85 unidentified_RF39 0.00143
86 Rhodobacteraceae 0.001 86  Anaerolineaceae 0.0014
87  Anaerolineaceae 0.001 87 Eggerthellaceae 0.00129
88 Xanthobacteraceae 0.001 88 Rhodobacteraceae 0.00095
6
89 Planococcaceae 0.0007 89 Sphingomonadaceae 0.00091
2 9
90 Aeromonadaceae 0.0007 90 unidentified_Chloroplast 0.00066
2 2

En la Tabla 6 se identifican 127 familias en la microbiota oral de perros
alimentados con dieta casera y 136 familias en aquellos que consumen dieta
balanceada. Entre estas, la familia Porphyromonadaceae representa el 22.2%

de los casos en perros alimentados con comida casera, mientras que la familia
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Pseudomonadaceae alcanza el 22.4% en perros con dieta balanceada. La
presencia de la familia Pseudomonadaceae sugiere una relevancia
patogénica potencial en la microbiota canina, lo que podria tener implicaciones

significativas para la salud tanto del can como de sus propietarios.

Figura 8. Distribucion de las 10 Familias mas abundantes en la microbiota de canes
alimentados con dieta casera (C) y balanceada (B). Se presenta un barplot comparando la

abundancia relativa de cada Familia segun el tipo de dieta recibida por los animales

En la figura 8 se observa que una gran parte de los perros alimentados
con comida casera presenta una microbiota oral predominantemente de la
familia Porphyromonadaceae (representada por las barras de color azul). Por
otro lado, los perros que consumen distintos tipos de alimentos comerciales
balanceados muestran una mayor abundancia de microorganismos de la

familia Pseudomonadaceae (indicados por las barras de color anaranjado).
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Tabla 7. Abundancia relativa del taxon Género para canes alimentados con Dieta comercial

y Dieta balanceada

N°  GENERO %C N° GENERO %B
1 Porphyromonas; 22.19 1 Pseudomonas; 224
Others 5.762 2 Porphyromonas; 18.5
2 Haemophilus; 5.601 3 Fusobacterium; 6.33
3 Moraxella; 5.093 4 Moraxella; 5.07
4 Fusobacterium; 4.649 5 Alloprevotella; 3.59
5 Treponema; 4.094 Others 2.85
6 Neisseria; 3.661 6 Actinomyces; 2.1
7 Alloprevotella; 3.267 7 Haemophilus; 1.97
8 Actinomyces; 2.990 8 Treponema, 1.75
9 Streptobacillus; 2.950 9 Bergeyella; 1.7
10  Conchiformibius; 2.465 10 unidentified_Peptostrept 1.5
ococcaceae;
11 unidentified_Peptostre 2.436 11 Capnocytophaga; 1.44
ptococcaceae;
12 Fusibacter; 1.757 12 Neisseria; 1.43
13  Bergeyella; 1.696 13 Conchiformibius; 1.37
14  Pasteurella; 1.577 14 Fusibacter; 1.13
15 Catonella; 1.574 15 Pasteurella; 0.992
16  Frederiksenia; 1.550 16 Frederiksenia,; 0.935
17  Capnocytophaga; 1.258 17 Defluviitaleaceae_UCG- 0.926
011;
18 unidentified_Abscondit 1.129 18 Flavobacterium; 0.914
abacteriales_(SR1);
19 Mageeibacillus; 1.069 19 Campylobacter; 0.897
20 Gemella; 1.056 20 Psychrobacter; 0.895
21  Tannerella; 1.025 21 unidentified_Kapabacteri 0.867
22  Campylobacter; 0.992 22 Streptococcus; 0.782
23  Defluviitaleaceae_UC 0.964 23 Proteocatella; 0.763
G-011;
24  Bacteroides; 0.922 24 unidentified_Abscondita 0.73
bacteriales_(SR1);
25  Peptococcus; 0.883 25 Peptostreptococcus; 0.717
26  Filifactor; 0.878 26 Mageeibacillus; 0.716
27  Pseudomonas; 0.850 27 Bacteroides; 0.716
28  Proteocatella; 0.841 28 Acinetobacter; 0.667
29  Oceanivirga; 0.727 29 Parvimonas; 0.638
30 unidentified_Kapabact 0.720 30 unidentified_Cardiobacte 0.625
eriales; riaceae;
31  Eubacterium; 0.644 31 Peptococcus; 0.6
32  Streptococcus; 0.597 32 Tannerella; 0.573
33  Corticibacter; 0.584 33 [Anaerorhabdus]_furcos 0.573
a_group;
34  Johnsonella; 0.529 34 unidentified_MgMjR-022 0.546
35 Parvimonas; 0.509 35 Desulfovibrio; 0.521
36  Christensenellaceae 0.494 36 Corticibacter; 0.473
R-7_group;
37  Fretibacterium; 0.411 37 Catonella; 0.468
38  Abiotrophia; 0.411 38 Streptobacillus; 0.464
39 Lautropia; 0.390 39 TM7X; 0.459
40  unidentified_Cardiobac 0.354 40 Johnsonella; 0.458
teriaceae;
41  Desulfovibrio; 0.345 41 Filifactor; 0.457
42 unidentified_Family_XI 0.333 42 Corynebacterium; 0.384
43  Arcobacteraceae;g__ A 0.330 43 Eubacterium; 0.375

rcobacter;
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44
45

46
47

48
49
50
51
52

53
54
55

56
57
58
59
60
61
62
63

64

65

66
67
68

69
70
71
72
73
74
75
76
77
78
79
80

TM7X;
[Anaerorhabdus]_furco
sa_group;

Roseburia;
Candidatus_Sacchari
monas;
Peptostreptococcus;
Flavobacterium;
Leptotrichia;
Aquaspirillum;
Mycoplasma;

Acetitomaculum;
Granulicatella;
unidentified_Gracilibac
teria;

Luteimonas;
Acholeplasma;
Prevotella_7;
Amnipila;
Desulfoplanes;
Desulfomicrobium;
Peptoniphilus;
unidentified_Clostridia
_UCG-014;
Rikenellaceae_ RC9 g
ut_group;
unidentified_Euzebyac
eae;

Wolinella;
Corynebacterium;
unidentified_MgMjR-
022;

Ureaplasma,;
unidentified_F082;
F0058;
unidentified_Anaerovo;
Helcococcus;
Brachymonas;
Propioniciclava;
Erysipelothrix;
Prevotella;
Selenomonas;
Tessaracoccus;
Propionivibrio;

0.296
0.294

0.291
0.278

0.264
0.259
0.242
0.239
0.238

0.232
0.227
0.218

0.210
0.206
0.194
0.175
0.164
0.163
0.159
0.157

0.140

0.133

0.133
0.126
0.120

0.111
0.109
0.106
0.105
0.102
0.099
0.098
0.097
0.08325
0.08169
0.07553
0.06620

44
45

46
a7

48
49
50
51
52

53
54
55

56
57
58
59
60
61
62
63

64

65

66
67
68

69
70
71
72
73
74
75
76
77
78
79
80

Candidatus_Saccharim
Fretibacterium;

Prevotella;
Rothia;

Luteimonas;
Prevotella_7;

Gemella;
Acholeplasma,;
Christensenellaceae_R-
7_group;

Lautropia;

F0058;
Escherichia-Shigella;

unidentified_Family_XI;
Propioniciclava;
Oceanivirga;
Leptotrichia;
Helcococcus;
Acetitomaculum;
Abiotrophia;
unidentified_Euzebyace
ae;
unidentified_Erysipelotri
chaceae;

Brachymonas;

Rikenellaceae_RC9_gut
Wolinella;
unidentified_Gracilibacte
ria;

Roseburia;
Desulfomicrobium;
Agquaspirillum;

W5053;

Granulicatella;
Leucobacter;
Mycoplasma;
Propionivibrio;
Arcobacter;
unidentified_Leptotrichia
unidentified_Aerococcac
unidentified_Anaerovor;

0.355
0.343

0.324
0.307

0.28
0.268
0.262
0.258
0.248

0.247
0.245
0.24

0.228
0.217
0.203
0.202
0.178
0.172
0.158
0.158

0.158

0.153

0.151
0.148
0.146

0.127
0.121
0.106
0.106
0.0953
0.0921
0.0864
0.0749
0.0713
0.0668
0.0634
0.0554

En la Tabla 7 se identifican 223 géneros en la microbiota oral de perros

alimentados con dieta casera y 253 géneros en aquellos que consumen dieta

balanceada.

En perros alimentados con comida casera,

el

género

Porphyromonas representa el 22.19%, seguido de Haemophilus y Moraxella,

cada uno contribuyendo con un 5%. Otros géneros, como Fusobacterium y

Treponema, representan un 4%. En contraste, en perros alimentados con

65



comida balanceada, el género Pseudomonas predomina con un 22.4%,

seguido por Porphyromonas, que representa el 18.5%.

Figura 9. Distribucion de los 20 Géneros mas abundantes en la microbiota de canes
alimentados con dieta casera (C) y balanceada (B). Se presenta un barplot comparando la

abundancia relativa de cada Genero segun el tipo de dieta recibida por los animales

En la figura 9 se observa que una gran parte de los perros alimentados
con comida casera presenta una microbiota oral predominantemente del
género Porphyromona (representada por las barras de color azul). Por otro
lado, los perros que consumen distintos tipos de alimentos comerciales
balanceados muestran una mayor abundancia de microorganismos del

Género Pseudomonas (indicados por las barras de color celeste).
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Tabla 8. Abundancia relativa de especies de la microbiota oral en canes alimentados con

dieta comercial y dieta balanceada

N ESPECIE %C N ESPECIE %B

Others 52.6 Others 36.5
790 157

1 Porphyromonas_cangingivalis 554 1 Pseudomonas_yamanorum 13.0
17 704

2 Porphyromonas_gingivicanis 2.51 2 Pseudomonas_veronii 8.94
28 64

3 Porphyromonas_canoris 2.10 3 Porphyromonas_cangingivalis 5.11
48 79

4  Treponema_denticola 1.92 4 Porphyromonas_canoris 297
73 04

5 Fusobacterium_sp_canine_oral_ 1.34 5 Porphyromonas_gingivicanis 1.58
taxon_439 79 38

6 Prevotella_sp_canine_oral_taxo 1.24 6 Bergeyella_zoohelcum 1.54
n_284 44 70

7 Peptostreptococcaceae_bacteri 1.24 7 Fusobacterium_nucleatum 1.50
um_feline_oral_taxon_040 44 53

8 Conchiformibius_steedae 1.16 8 Alloprevotella_sp_feline_oral _ta 1.38
99 xon_167 90

9 Pasteurellaceae_bacterium_cani  1.13 9 Treponema_denticola 1.02
ne_oral_taxon 272 29 87

1 Porphyromonas_sp_COT- 1.02 1 Conchiformibius_steedae 0.97
0 290 OH3588 61 O 46

1 Tannerella_forsythia 1.02 1 Schaalia_canis 0.95
1 52 1 65

1 Bergeyella_zoohelcum 1.01 1 Chlorobi_bacterium_canine_oral  0.85
2 70 2 _taxon_046 87
1 Porphyromonas_sp_COT- 0.99 1 Prevotella_sp_canine_oral_taxo 0.81
3 239 OH1446 94 3 n_ 282 43

1 Alloprevotella_sp _feline_oral ta 098 1 Capnocytophaga_cynodegmi 0.76
4 xon_167 9% 4 30

1 Clostridiales _bacterium_canine_ 098 1 Prevotella_sp_canine_oral taxo  0.72
5 oral_taxon_216 10 5 n_ 284 22

1 Porphyromonas_sp canine_oral 098 1 Fusobacterium _sp_canine oral_  0.70
6 _taxon_ 366 08 6 taxon_ 439 70

1 Fusobacterium_nucleatum 0.88 1 Psychrobacter_ faecalis 0.69
7 10 7 57

1 Peptococcus _sp _canine _oral ta 0.87 1 Pasteurellaceae bacterium_cani 0.66
8 xon_044 89 8 ne_oral taxon 272 50

1 Porphyromonas_sp_canine_oral 0.83 1 Acinetobacter_johnsonii 0.63
9 _taxon_361 00 9 98

2 Schaalia_canis 0.79 2 Prevotella_sp_canine_oral_taxo  0.63
0 42 0 n_226 38

2 Peptostreptococcaceae_bacteri 0.79 2 Cardiobacterium_sp_canine_ora  0.62
1 um_canine_oral_taxon_004 41 1 | taxon_238 53

2 Neisseria_weaveri 0.75 2 Clostridiales_bacterium_canine_  0.62
2 18 2 oral_taxon_ 216 34

2 Chlorobi_bacterium_canine_oral 0.71 2 Peptococcus_sp_canine_oral ta  0.59
3 _taxon_046 50 3 xon 044 94

2 Capnocytophaga_cynodegmi 0.67 2 Porphyromonas_sp_ COT- 0.57
4 99 4 239 OH1446 80

2 SR1 bacterium_canine_oral_tax 0.60 2 Erysipelotrichaceae_bacterium _f  0.57
5 on_369 77 5 eline_oral_taxon_ 121 33

2 Actinomyces_sp_feline_oral_tax 0.59 2 Tannerella_forsythia 0.57
6 on 321 92 6 23

67



OO, WONOORPRUUIOUTOMNOANPORRUORABRARPWEANPPRAPOPPOWOWNWOWUITWRARWWWNWRERWOWONOON-SNDN

Prevotella_sp_canine_oral taxo
n_226
Bacteroides_sp_canine_oral_tax
on_040
Porphyromonas_sp_canine_oral
_taxon_281
Clostridiales_bacterium_canine_
oral_taxon_028
Peptostreptococcaceae_bacteri
um_canine_oral_taxon_019
Streptococcus_sp_canine_oral t
axon_279
Treponema_sp_canine_oral_tax
on_356
Porphyromonas_crevioricanis

Cardiobacterium_sp_canine_ora
|_taxon_238
Catonella_sp_canine_oral_taxo
n_158
Tissierella_sp_feline_oral_taxon
_025

Bacteroides_pyogenes

Catonella_sp_canine_oral_taxo
n_025
Prevotella_sp_canine_oral_taxo
n_282

SR1 bacterium_canine_oral_tax
on_380
Erysipelotrichaceae_bacterium_f
eline_oral_taxon_121
Peptostreptococcaceae_bacteri
um_feline_oral_taxon_017
Agquaspirillum_sp_feline_oral_ta
xon_079
Peptostreptococcaceae_bacteri
um_feline_oral taxon_ 068
Treponema_sp_canine_oral_tax
on_359
Lachnospiraceae_bacterium_feli
ne_oral_taxon_003

SR1 bacterium_oral_taxon_875

Lachnospiraceae_bacterium_ca
nine_oral_taxon_399
Porphyromonas_macacae

Porphyromonas_sp_canine_oral
_taxon_181
Prevotella_sp_canine_oral taxo
n_195

Treponema_sp_IQAT20

Lachnospiraceae_bacterium_ca
nine_oral_taxon_036
TM7_phylum_sp_canine_oral_ta
xon_363
Desulfomicrobium_orale
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Bacteroidia_bacterium_canine_
oral_taxon_301
Actinomyces_sp_feline_oral_tax
on_321
Peptostreptococcaceae bacteri
um_feline_oral_taxon_040
Bacteroides_sp_canine_oral_tax
on_040
Peptostreptococcaceae_bacteri
um_canine_oral_taxon_004
Peptostreptococcaceae_bacteri
um_feline_oral_taxon 031
Porphyromonas_sp_COT-
290_OH3588
Porphyromonas_sp_canine_oral
_taxon_361
Porphyromonas_sp_canine_oral
_taxon_366

SR1 bacterium_canine_oral_tax
on_369

Neisseria_weaveri

Prevotella_intermedia

Porphyromonas_sp_canine_oral
_taxon_281

Rothia_endophytica

Lachnospiraceae_bacterium_ca
nine_oral_taxon_037
Prevotella_sp_canine_oral taxo
n_195

Escherichia_coli

TM7_phylum_sp_canine_oral_ta
xon_363
Tissierella_sp_feline_oral_taxon
_025
Porphyromonas_crevioricanis

Streptococcus_minor

Treponema_sp_canine_oral_tax
on_356
Porphyromonadaceae_bacteriu
m_COT-184_0OH4590
Propionibacterium_sp_canine_o
ral_taxon_300
Catonella_sp_canine_oral_taxo
n_158
Peptostreptococcaceae_bacteri
um_feline_oral_taxon_068
Lachnospiraceae_bacterium_feli
ne_oral_taxon_003
Psychrobacter_sp PRwf-1

Peptostreptococcaceae_bacteri
um_canine_oral_taxon_019
SR1 bacterium_oral_taxon_875
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Treponema_sp_canine_oral_tax
on_233
Peptostreptococcaceae bacteri
um_canine_oral_taxon_096
Peptostreptococcaceae_bacteri
um_canine_oral_taxon_104
Peptostreptococcaceae_bacteri
um_feline_oral taxon_ 069
Mycoplasma_feliminutum

Treponema_sp_canine_oral_tax
on_201
Actinobacteria_bacterium_canin
e_oral_taxon_406
Wolinella_succinogenes
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Figura 10. Distribucion de 10 Especies mas abundantes en la microbiota de canes
alimentados con dieta casera (C) y balanceada (B). Se presenta un barplot comparando la

abundancia relativa de cada Especie segun el tipo de dieta recibida por los animales

En esta figura 10, se presenta un analisis comparativo de la microbiota
oral de perros alimentados con diferentes dietas. Se observa que en los perros
gue consumen comida balanceada, hay un predominio notable de las especies
Pseudomonas yamanorum y Pseudomonas veronii. En contraste, los perros
alimentados con dieta casera muestran una mayor abundancia de las
especies Porphyromonas cangingivalis, Porphyromonas gingivicanis vy
Porphyromonas canoris. Estos hallazgos sugieren que la composiciéon
dietética puede influir significativamente en la diversidad y abundancia de

especies bacterianas en la microbiota oral de los perros.
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Figura 11. Mapa de calor de grupos de abundancia taxonémica familia
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En la figura 11, se presenta un anélisis comparativo de la microbiota oral
de perros alimentados con diferentes dietas. Se observa que en los perros que
consumen comida balanceada, hay un predominio notable de hasta 6 veces
mas en las familias Enterobacteriaceae, Micrococcaceae y Paludibactereacea
esto verificable en el ADN40B y ADN54B. En contraste, los perros alimentados
con dieta casera no muestran familias sobre expresadas. Estos hallazgos
sugieren que la composicidén dietética puede influir significativamente en la
diversidad y abundancia de especies bacterianas en la microbiota de los

perros.
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Figura 12. Mapa de calor de grupos de abundancia taxondmica género
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Enla figura 12, se presenta un analisis comparativo de la microbiota oral
de perros alimentados con diferentes dietas. Se observa que en los perros que
consumen comida balanceada, hay una sobre expresidn de hasta 6 veces mas
la abundancia de los géneros F0058 (ADN54B), Bergeyella, Flavobacterium
(ADNS51B), Escherichia - Shigella y Rothia (ADN40B). En contraste, los perros
alimentados con dieta casera uno de ellos muestra hasta 6 veces mas una
sobreexpresion en la abundancia para el género Oceanivirga (ADN21C) . Estos
hallazgos sugieren que la composicion dietética puede influir
significativamente en la diversidad y abundancia de especies bacterianas
especialmente en la microbiota de los perros de los perros alimentados con

dieta balanceada.
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En la figura 13, se presenta un analisis comparativo de la microbiota oral
de perros alimentados con diferentes dietas. Se observa que en los perros que
consumen comida balanceada, hay una sobre expresidn de hasta 6 veces mas
abundancia en las especies Porphyromonadaceae bacterium (ADN54B),
Bergeyella zoohelcum (ADN51B), Escherichia coli y Rothia endophytica
(ADN40B). En contraste, los perros alimentados con dieta casera no muestran
una sobre expresion. Estos hallazgos sugieren que la composicion dietética
puede influir significativamente en la diversidad y abundancia de especies
bacterianas especialmente en la microbiota de los perros de los perros

alimentados con dieta balanceada.

251 575 137

Figura 14. Diagrama de Venn

En la figura 14, el diagrama de Venn cuantifica la diversidad bacteriana
en la cavidad oral canina, comparando dos regimenes alimenticios. La
Interseccion central (575 especies): Bacterias compartidas entre ambos
grupos, representando un "nucleo microbiano comun". Region izquierda (137
especies): Bacterias exclusivas de la dieta casera (C), posiblemente
vinculadas a Ingredientes no procesados (ej. carne sancochada, verduras y

menudencias) y mayor variabilidad en la composicion nutricional. Region
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derecha (251 especies): Bacterias exclusivas de la dieta balanceada (B), que
superan numéricamente a las de la dieta casera, sugiriendo que los alimentos
comerciales podrian contener aditivos (prebidticos, fibras) que favorecen la
colonizacion de taxones especificos. La dieta balanceada mostré un 82% mas
de especies unicas (251 vs. 137), destacando su potencial para modular
positivamente la microbiota oral. Este perfil microbiano sugiere que las dietas
balanceadas podrian ofrecer ventajas ecolégicas en la cavidad oral,

posiblemente reduciendo el riesgo de disbiosis o enfermedades periodontales.

Figura 15. Arbol filogenético relacién Phylum -Género

El arbol filogenético (Figura 15) agrupa secuencias bacterianas basadas
en similitudes genéticas, revelando dos clados dominantes el color meldn
corresponde al phylum de Proteobacterias y el color beige al phylum
Bacteroidota, estos 2 grupos son los que contienen mayor cantidad de

géneros en el estudio. Datos obtenidos a través de la herramienta QIIME2.
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Tabla 9. indice de Biodiversidad Observada

Tipo Especies Shannon Simpson Chao1l ACE
alimento observadas
ADNO08C 254 5.284 0.949 289.053 289.068
ADN12C 217 4.795 0.94 276.5 245.856
ADN15C 186 5.511 0.954 223.188 230.372
ADN20C 318 6.169 0.971 337.773 341.539
ADNO1C 285 6.107 0.972 290.44 294.622
ADNO7C 291 6.082 0.972 316.588 311.664
ADN63C 296 6.105 0.971 325.176 318.709
ADN21C 296 6.087 0.972 319.167 295.55
ADN56C 286 6.117 0.971 299.571 295.55
ADN27C 321 6.08 0.971 356.062 342.621
ADN29C 313 6.054 0.97 324.5 320.339
ADN32C 309 6.029 0.972 317.261 319.729
ADN34C 320 6.124 0.968 349.821 341.253
ADN35C 324 6.156 0.973 365.353 354.905
ADN36C 323 5.842 0.962 362.056 349.758
ADN67C 238 5.457 0.951 250.545 256.163
ADN38C 258 5.674 0.962 267.13 270.515
ADN45C 283 5.562 0.96 310.038 313.385
ADN39C 385 6.28 0.971 399 401.995
ADN49C 399 6.362 0.974 431.621 434.111
ADN53C 197 4.087 0.886 206.37 210.31
ADN41C 308 6.401 0.971 325.55 327.253
ADN57C 303 5.358 0.979 308.7 312.908
ADN58C 279 5.667 0.973 324.048 320.158
ADN59C 369 6.38 0.978 410.129 418.207
ADN43C 180 4548 0.886 196.25 204.092
ADN47C 170 4712 0.905 169.308 182.105
ADN60C 180 4.61 0.892 187.65 191.976
ADNG66C 276 5.715 0.973 305.333 302.474
ADNO9B 223 4133 0.897 246.433 250.867
ADNO02B 252 4.945 0.878 259.435 264.188
ADN61B 254 4.91 0.879 289.769 281.434
ADNO04B 249 4.927 0.883 278.176 279.828
ADNO5B 257 4816 0.876 285.636 292.513
ADN13B 243 5.005 0.889 247.375 252.712
ADN62B 309 4.056 0.825 326.032 329.947
ADN64B 319 3.652 0.713 340.303 342.701
ADN16B 335 4.099 0.871 392 392
ADN44B 294 3.99 0.814 305.812 310.434
ADN18B 132 3.615 0.856 149.273 151.658
ADN19B 317 5.724 0.961 326.286 334.352
ADN22B 274 4.446 0.86 283.5 284.359
ADN23B 263 4.015 0.875 275.688 273.607
ADN25B 290 3.881 0.803 331.13 323.903
ADN30B 306 3.956 0.815 366.273 346.673
ADN26B 140 4.071 0.878 2375 219.119
ADN33B 284 6.166 0.916 290.577 297.439
ADN40B 147 4.005 0.838 157 159.731
ADN48B 264 5.506 0.96 297.913 299.52
ADN50B 363 6.39 0.978 388.375 378.878
ADN51B 208 3.727 0.845 230.957 230.394
ADN31B 267 5.096 0.946 294.444 299.022
ADN37B 257 5.14 0.946 286.848 274.149
ADN42B 265 5.215 0.95 288.786 295.244
ADN52B 251 5.233 0.95 269.125 275.516
ADN54B 190 5.207 0.921 202.75 210.321
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ADN55B 242 5.37 0.931 274.8 280.575
ADNG65B 253 6.101 0.975 286.462 281.025
ADNG69B 263 5.68 0.94 279.235 279.009

En la Tabla 9 se identifican el numero de especies observadas con
indicadores de diversidad alfa y estimadores paramétricos, se concluye en
esta tabla que dieta casera muestra un 13% mas de riqueza microbiana en
promedio, sugiriendo un ambiente oral que favorece mayor diversidad

taxondémica.
4.2. ANALISIS INFERENCIAL

Ha: Influye el tipo de dieta (Casero o Balanceado) en la biodiversidad del

Microbioma oral canino, Huanuco 2023

Tabla 10. Prueba de normalidad a los indices de Biodiversidad

Indice de Shannon Muestras Indice de Simpson Muestras
N 59 N 59
Shapiro-Wilk W 0.9216 Shapiro-Wilk W 0.8427
p(normal) 0.0009924 p(normal) 2.20E-06
Anderson-Darling A 1.426 Anderson-Darling A 3.087
p(normal) 0.0009884 p(normal) 7.67E-08
p(Monte Carlo) 0.0008 p(Monte Carlo) 0.0001
Lilliefors L 0.1305 Lilliefors L 0.2002
p(normal) 0.01383 p(normal) 0.0001
p(Monte Carlo) 0.0134 p(Monte Carlo) 0.0001
Jarque-Bera JB 4,587 Jarque-Bera JB 18.25
p(normal) 0.1009 p(normal) 0.000109
p(Monte Carlo) 0.0603 p(Monte Carlo) 0.0052
Interpretacion:

Los indices de Shannon y Simpson mostraron distribuciones no
normales (p < 0.05 en todas las pruebas), justificando el uso de métodos no

paramétricos.
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Tabla 11. Prueba de Mann Whitney

Mann-Whitney test for "equal medians"

Shannon Simpson
N: 59 N: 59
Mean rank: 44.5 Mean rank: 15

Mann-Whitn U: 0
z: 9.3661 p (same med.): 7.525E-21
Monte Carlo permutation: p (same med.) 0.0001

Ambos indices muestran diferencias extremadamente significativas
(p<0.05) entre los grupos comparados. El valor p=7.525x1072" es
practicamente cero, indicando que las medianas no son iguales. El valor

extremo de U =0y z =9.37 reflejan una gran diferencia entre grupos.

Figura 16. Diagrama de cajas indice de alfa

Enlafigura 16 se observa el diagrama de cajas donde: El grupo de perros
alimentados con comida casera mostro mayor diversidad (Shannon:
~6.0) y menor dominancia (Simpson: 1) comparado con perros alimentados

con comida balanceada (Shannon: 5.0; Simpson: ~0.88).
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Beta Diversity

Figura 17. Diagrama indice de Beta

En la figura 17 se representa la distancia o disimilitud promedio (que tan
diferentes son) en la composicion de la microbiota entre los dos grupos
(comida casera vs. balanceada). Un valor de 0.160 sugiere que hay una
diferencia moderada entre las comunidades microbianas de ambos grupos

Figura 18. Prueba T-test entre grupos
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La Figura 18 presenta dos paneles que ilustran las diferencias en la
abundancia de especies entre grupos. El panel izquierdo muestra la
abundancia promedio de especies que exhiben diferencias significativas, con
cada barra representando la abundancia media en cada grupo. El panel
derecho muestra los intervalos de confianza para estas variaciones; el centro
del circulo indica la diferencia media, el color corresponde al grupo con la
media mas alta, y el valor mas a la derecha es el valor p para la prueba de

significacion.

Tabla 12. Prueba de Anosin

El valor R esta comprendido entre -1y 1. Un valor R positivo significa que
la variacién intergrupos se considera significativa, mientras que un valor R
negativo sugiere que la variacién interna de los grupos es mayor que la
variacion intergrupos, por lo que no hay diferencias significativas. Existe una
diferencia significativa (p = 0.001) en la composicion de la microbiota entre
perros alimentados con comida casera y comida balanceada. Sin embargo, la
magnitud de la diferencia es pequefia (R = 0.18), lo que sugiere que: Las dietas
influyen en la microbiota, pero no de manera drastica. Otros factores (como la
edad, raza, ambiente o genética del perro) podrian estar contribuyendo a la

variabilidad.
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Figura 19. Método de grupos de pares no ponderados con media aritmética (UPGMA)

La Figura 19 presenta un analisis de agrupamiento jerarquico UPGMA
de la microbiota oral canina a nivel de filo, basado en las distancias de UniFrac
ponderado. El analisis revela patrones de agrupamiento distintos segun la
dieta: los perros alimentados con comida casera (rojo) se agrupan por
separado de los alimentados con una dieta balanceada (azul), como se ilustra
en el agrupamiento diferencial y se respalda con el grafico de barras apiladas
que muestra la abundancia relativa a nivel de filo. Esto indica que la dieta
influye significativamente en la composicién de la microbiota oral a nivel de
filo, siendo Firmicutes, Fusobacteriota y Actinobacteriota mas abundantes en
el grupo de dieta casera, mientras que Proteobacteria y Bacteroidota son mas

frecuentes en el grupo de dieta balanceada
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Figura 20. Anélisis con MetagenomeSeq

La Figura 20 muestra la abundancia relativa de grupos bacterianos en
diferentes grupos de muestras. La linea horizontal indica diferencias
significativas entre dos grupos. Cada punto representa una muestra, con
diagramas de caja que diferencian los grupos. Géneros como Pseudomonas
y Psychrobacter exhiben una abundancia relativa notablemente mayor en el
grupo de dieta balanceada (B) en comparacion con el grupo de dieta casera,
lo que sugiere un impacto relacionado con la dieta en la composicién

bacteriana en perros.
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Figura 21. Histograma de puntuaciones (LDA) Analisis discriminante lineal

En la figura 21 se visualiza el histograma de las puntuaciones LDA
representa las especies (biomarcadores) cuya abundancia muestra
diferencias significativas entre los grupos. El criterio de seleccion es que las

puntuaciones LDA sean superiores al umbral establecido (4 por defecto).
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Figura 22. Cladograma

Interpretacion: en la figura 22 se visualiza el cladograma donde los
circulos que se extienden desde el interior hacia el exterior representan el
rango taxondmico desde el filo hasta el género (especie). Cada circulo
representa un taxén distinto en el rango taxonémico correspondiente. El
diametro de cada circulo representa proporcionalmente la abundancia relativa
de cada taxén. El color amarillo representa los taxones con diferencias no
significativas. Los taxones (biomarcadores) con diferencias significativas
estan coloreados segun el color del grupo correspondiente. Los nodos rojos
significan que esta microbiota contribuye mucho en el grupo cubierto por el
color rojo, al igual que los nodos verdes. Las letras sobre los circulos y las
especies correspondientes estan anotadas a la derecha. Si falta un grupo en
la figura, indica que no hay ninguna especie con diferencias significativas en
ese grupo. Los nombres de las especies representadas con letras inglesas en

la leyenda de la derecha.
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CAPITULO V

DISCUSION DE RESULTADOS

Nuestros hallazgos indican que la dieta influye significativamente en la
composicion y la diversidad filogenética de la microbiota oral canina. La clara
agrupacion observada en el dendrograma sugiere que las dietas caseras y
balanceadas fomentan entornos bucales diferentes, lo que conduce a un
crecimiento diferencial de grupos bacterianos especificos. El aumento de la
abundancia de Firmicutes y Fusobacteriota en perros alimentados con dietas
caseras puede atribuirse al mayor contenido de grasas o proteinas animales
frescas en estas dietas, ya que estos filos se asocian frecuentemente con la
fermentacion de sustratos proteicos ©@”). Por el contrario, la mayor proporcion
de Proteobacteria y Bacteroidota en perros que consumen alimentos
comerciales podria estar relacionada con la mayor presencia de carbohidratos
procesados y fibras de origen vegetal, que son ingredientes comunes en estos
productos 38, Este analisis destaca la importancia de la dieta como modulador
clave de la microbiota oral canina, con posibles implicaciones para la salud

bucal.

En perros alimentados con comida casera, los filos predominantes en la
microbiota fueron Bacteroidota (32.50%), Proteobacteria (27.98%), Firmicutes
(18.33%) y Fusobacteriota (8.60%). En contraste, en aquellos que
consumieron alimento balanceado, los filos mas abundantes fueron
Proteobacteria (40.51%), Bacteroidota (30.01%), Firmicutes (12.93%) y
Fusobacteriota (7.27%).

Estos resultados son consistentes con los hallazgos de Ruparell et al.
(39 quienes investigaron el efecto de un masticable bucal en la microbiota oral
canina. En su estudio, encontraron una alta proporcion de Proteobacteria
(40.4%). Es importante destacar que todos los perros en ese estudio
recibieron una dieta comercial balanceada complementada con alimento
hamedo, lo que podria explicar la similitud en la composicién bacteriana
observada en los perros de nuestro estudio que consumieron dieta

balanceada.
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El analisis comparativo de diversidad alfa revel6 variaciones
significativas (p<0.05) entre los regimenes dietéticos evaluados.
Especificamente, la microbiota oral de perros alimentados con dieta casera
exhibié valores superiores en los indices de Shannon (5.702 + 0.116) y
Simpson (0.957 + 0.005) en comparacion con aquellos que consumieron dieta
balanceada (Shannon: 4.769%+0.147; Simpson: 0.889+0.011). Estos
resultados sugieren una mayor diversidad microbiana en el grupo alimentado
con dieta casera. En concordancia con estos hallazgos, otros estudios han
reportado que perros alimentados con dietas no procesadas, como las dietas
BARF, presentan una mayor diversidad microbiana intestinal en comparacion
con aquellos que reciben dietas comerciales*®. Por ejemplo, se ha observado
que las dietas crudas promueven una mayor riqueza bacteriana (p < 0.01) en
comparacion con alimentos extruidos. Si bien este ultimo estudio se enfocé en
la microbiota intestinal, apoya la idea de que el procesamiento de alimentos

puede afectar significativamente la diversidad microbiana “9).

La observacion de diferencias estadisticamente significativas en la
diversidad alfa entre perros alimentados con comida casera y aquellos
alimentados con comida balanceada proporciona una base convincente para
una mayor investigacion. La mayor diversidad alfa observada en perros que
consumen dietas caseras sugiere un ecosistema microbiano mas complejo y
potencialmente resiliente dentro de sus cavidades orales. Este hallazgo se
alinea con la comprension mas amplia de que los componentes dietéticos
pueden ejercer una profunda influencia en la composicion y funcion de las
comunidades microbianas en todo el cuerpo ®9. El predominio de géneros
especificos como Porphyromonas, Haemophilus y Moraxella en perros
alimentados con dietas caseras, en contraste con la prevalencia de
Pseudomonas, Porphyromonas y Fusobacterium en perros alimentados con
dietas comerciales, subraya las presiones selectivas impuestas por diferentes
sustratos dietéticos en la microbiota oral. Estas variaciones a nivel de género
pueden ser indicativas de distintas vias metabdlicas y capacidades
funcionales dentro de cada comunidad microbiana. La microbiota oral,
reconocida como la segunda comunidad microbiana mas abundante y diversa

del cuerpo, juega un papel crucial en el mantenimiento de la salud oral y
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también puede influir en la salud sistémica. Mantener una microbiota oral
equilibrada es esencial para prevenir la disbiosis oral, que puede provocar

afecciones como halitosis, gingivitis o periodontitis ®).
Influencia de la dieta en la composicién microbiana

Nuestros hallazgos demuestran que la dieta ejerce una presidn selectiva
sobre la microbiota oral, influyendo en la abundancia de especies bacterianas
especificas. En los perros que consumian dietas comercialmente equilibradas
(balanceadas), las especies de Pseudomonas yamanorum y Pseudomonas
veronii predominaron notablemente. Esto contrasta con los perros
alimentados con dietas caseras, en los que Porphyromonas cangingivalis,
Porphyromonas gingivicanis y Porphyromonas canoris fueron mas
abundantes. Estos resultados concuerdan con la idea de que los componentes
de la dieta pueden influir profundamente en la composicién de las
comunidades microbianas (78). Es probable que los distintos sustratos
dietéticos favorezcan el crecimiento y la proliferacién de grupos bacterianos
especificos, dando lugar a las variaciones observadas. La cavidad oral en
perros esta densamente colonizada por bacterias que coevolucionaron con su

huésped 2.

El analisis del mapa de calor puso aun mas de relieve la abundancia
diferencial de especies bacterianas en funcion de la dieta. Los perros
alimentados con dietas balanceadas mostraron una sobreabundancia
significativa (hasta 6 veces mayor) de la bacteria Porphyromonadaceae (54B),
Bergeyella zoohelcum (51B), Escherichia coli y Rothia endophytica (40B). Por
el contrario, los perros alimentados con dietas caseras no mostraron una
sobreabundancia similar de estas especies. Esto sugiere que las dietas
balanceadas pueden promover la proliferacion de estos grupos bacterianos

particulares, potencialmente debido a ingredientes especificos.
Con respecto al Analisis de diversidad alfay beta de la diversidad.

El analisis de la diversidad alfa reveld una tendencia hacia una mayor
diversidad y una menor dominancia en la microbiota oral de los perros

alimentados con dietas caseras en comparacion con los alimentados con
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dietas balanceadas. Especificamente, los perros que consumian dietas
caseras exhibieron un indice de Shannon que promediaba 6.0 y un indice de
Simpson de 1, mientras que los perros alimentados con dietas equilibradas
comercialmente mostraron un indice de Shannon de aproximadamente 5.0 y
un indice de Simpson de aproximadamente 0.88. Si bien estas diferencias
sugieren un ecosistema microbiano potencialmente mas complejo y resistente
en las cavidades orales de los perros con dietas caseras, es importante
reconocer que los indices de diversidad proporcionan solo una instantanea de
la estructura de la comunidad y no capturan completamente la dinamica
funcional. El indice de Shannon mas alto indica una mayor riqueza y
uniformidad de especies, mientras que un indice de Simpson mas cercano a

1 sugiere una distribucién mas equitativa de especies dentro de la comunidad
(6).

El analisis de la diversidad beta indicé un grado moderado de disimilitud
en la composicion microbiana entre los dos grupos dietéticos, con una
disimilitud promedio de 0.160. Este valor sugiere que, si bien existe una
superposicion en las comunidades microbianas de los perros alimentados con
ambas dietas, también existen diferencias claras que contribuyen a la
separacion general de los grupos. La dieta es un impulsor bien establecido del
microbioma intestinal, y el microbioma juega un papel sustancial en la salud
general 8. Por lo tanto, estos cambios en la composicidn microbiana oral
relacionados con la dieta justifican una mayor investigacion para dilucidar sus
posibles consecuencias funcionales e implicaciones para la salud oral y

sistémica canina.
Posibles Causas de Resultados No Esperados

Estabilidad del Microbioma: Algunos estudios han encontrado una alta
estabilidad en la composicion microbiana oral canina a pesar del cambio de
dieta, lo cual podria deberse a un nucleo de bacterias que colonizan la cavidad

oral, independiente de factores externos a corto plazo. ¢4
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Factores No Controlados: Variables como edad, genética, estado de
salud oral, ambiente y uso previo de medicamentos pueden influenciar los

resultados y enmascarar efectos dietéticos esperados. (36) (39)

Duracion del Estudio: Periodos cortos de intervencidn no siempre
permiten observar la plasticidad total del microbioma ante nuevos estimulos

dietéticos. ©
Implicancias parala Salud Publicay Medicina Veterinaria

Salud Oral y Sistémica: Mantener una microbiota oral equilibrada es
clave para prevenir patologias como periodontitis, halitosis y otras condiciones
asociadas a la disbiosis oral; ademas, la literatura recalca la relacion entre
disbiosis oral y riesgo de enfermedades sistémicas en humanos y animales,

incluyendo alteraciones metabdlicas y enfermedades cardiovasculares. (5%

En este contexto, resulta especialmente relevante preservar la salud oral
de las mascotas. En el presente estudio, se observé que todos los individuos
evaluados estaban clinicamente sanos y presentaban una alta diversidad
microbiana en la cavidad oral, lo cual puede considerarse un indicativo de
equilibrio y estabilidad en su microbiota oral, asociado a un buen estado

general de salud.

Resistencia Microbiana y Zoonosis: Las variaciones en la microbiota oral
pueden facilitar la aparicion de bacterias oportunistas o resistentes, con
posibles consecuencias en la transmision de zoonosis y la salud publica, dada

la convivencia cercana entre humanos y perros. ()

La investigacion, si bien no se realiz6 una caracterizacion exhaustiva de
los microorganismos presentes ni se evalué directamente su potencial
zoondtico, si se evidencié que el género Pseudomonas fue el predominante
en la microbiota oral de los perros alimentados con comida balanceada. Este
hallazgo es relevante, ya que bacterias de este género son reconocidas por
su capacidad para desarrollar resistencia antimicrobiana y por estar asociadas

a infecciones tanto en animales como en humanos.
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Estrategias Nutricionales Individualizadas: Los resultados subrayan la
necesidad de orientar las recomendaciones nutricionales considerando su
impacto en la microbiota como modulador de la salud integral del animal y del

entorno familiar.

Prevencion y Terapéutica: Una mejor comprension de cémo la dieta
modula la microbiota oral podria conducir a practicas de prevencidon, manejo y
tratamiento de enfermedades orales, tanto mediante alimentacion funcional
como con intervenciones como prebidticos y probioticos especificos para

perros. ¢7)

En este estudio, se observd que una dieta casera favorece una mayor
diversidad microbiana en la cavidad oral de los perros, resultado que suele
asociarse con una mayor estabilidad y resiliencia frente a patégenos y
condiciones adversas. Este hallazgo refuerza la importancia de considerar el
tipo de alimento en las estrategias de promocion de la salud oral. No obstante,
el papel del alimento balanceado comercial en la salud oral de las mascotas
en el Peru permanece abierto al debate. Si bien los alimentos balanceados
estan disenados para cumplir con los requerimientos nutricionales generales,
su impacto especifico sobre la microbiota oral y su comparativa con dietas
caseras aun requieren estudios adicionales. Es fundamental continuar
investigando como diferentes formatos y composiciones alimenticias pueden
modular la microbiota, de cara a disefiar recomendaciones personalizadas y
efectivas orientadas al bienestar integral de los animales de compania y su

entorno familiar.
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CONCLUSIONES

Este estudio aporta pruebas convincentes de que el tipo de dieta influye

significativamente en la composicion y diversidad del microbioma oral canino.

Los perros alimentados con dietas caseras mostraron una microbiota oral
mas diversa, caracterizada por una mayor abundancia de especies de
Porphyromonas, mientras que los perros alimentados con dietas
comercialmente equilibradas mostraron un predominio de especies de
Pseudomonas y una sobreexpresion de grupos bacterianos especificos como
la bacteria Porphyromonadaceae, Bergeyella zoohelcum, Escherichia coli y
Rothia endophytica. Estas diferencias impulsadas por la dieta en la
composicidon microbiana, puestas de manifiesto tanto por el analisis de
abundancia de especies como por la métrica de diversidad alfa y el analisis de
diversidad beta, sugieren que la dieta es un factor clave que da forma al

ecosistema microbiano oral de los perros.

La mayor diversidad alfa observada en los perros que consumen dietas
caseras puede indicar una comunidad microbiana mas resistente y
potencialmente beneficiosa. Dado el papel fundamental de la microbiota oral
en el mantenimiento de la salud oral y su posible influencia en la salud
sistémica, estos hallazgos subrayan la importancia de tener en cuenta las

opciones dietéticas en la gestion de la salud oral canina.
De los objetivos se concluye:

La dieta influye significativamente en la composicion y diversidad del
microbioma oral canino. Los resultados muestran que el tipo de dieta (casera
vs. balanceada) modifica tanto la abundancia relativa de géneros bacterianos

especificos como la diversidad microbiana en la cavidad oral de los perros.

Diferencias marcadas segun el tipo de dieta: Los perros alimentados con
dieta balanceada presentan una mayor abundancia relativa de bacterias del
género Pseudomonas. Los perros con dieta casera destacan por una mayor
presencia de especies del género Porphyromonas (incluyendo P.

cangingivalis, P. gingivicanis y P. canoris).
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Diversidad bacteriana: Los indices de Shannon y Simpson confirmaron
diferencias altamente significativas (p < 0,05) entre los grupos, indicando que
el tipo de dieta impacta de manera marcada la biodiversidad de la microbiota

oral.

Otros factores influyen en la variabilidad: Aunque la dieta tuvo un efecto
significativo, la Prueba de Anosin (R = 0,18) senala que factores adicionales
como edad, raza, ambiente o genética también contribuyen de manera

importante a la variacion observada en la microbiota oral de los perros.

Implicancias para la salud oral: Estos hallazgos subrayan la importancia
de considerar el tipo de dieta como un factor relevante en la promocion y el
mantenimiento de la salud oral canina, aunque se reconoce que su impacto
no es exclusivo ni totalmente dominante frente a otros determinantes

bioldgicos y ambientales.

Necesidad de investigaciones futuras: Se recomienda profundizar en la
investigacion sobre las consecuencias funcionales de los cambios
microbianos asociados a la dieta, y definir estrategias nutricionales optimas
para favorecer un microbioma oral saludable en los perros. También es
esencial evaluar la interaccion de la dieta con otros factores para una visién

mas integral de la salud oral canina.
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RECOMENDACIONES

Implementar monitoreo regular de la salud oral en clinicas veterinarias:
Se recomienda a los veterinarios incorporar evaluaciones periodicas no solo
del estado clinico oral sino también del perfil microbiano en perros con
diferentes tipos de dieta. Esto permitira identificar de manera temprana
posibles alteraciones en la microbiota asociadas a la dieta e intervenir

oportunamente para prevenir enfermedades orales.

Desarrollar programas de educacion nutricional para tutores de
mascotas: Elaborar materiales y talleres informativos sobre la relacion entre el
tipo de dieta y la salud oral canina, fomentando elecciones alimentarias
informadas y personalizadas segun las necesidades de cada animal. Estos
programas pueden ser implementados en clinicas veterinarias y campanas de

salud que las municipalidades puedan organizar.

Fomentar la investigacion de formulaciones alimenticias especificas que
promuevan una microbiota oral saludable: Promover el disefio y evaluacion de
dietas comerciales con énfasis en el perfil de macronutrientes, micronutrientes
y su impacto demostrado en la diversidad y composicién microbiana oral. Las
empresas alimentarias pueden colaborar con centros de investigacion para

desarrollar productos basados en evidencia cientifica.

Establecer lineamientos oficiales sobre alimentacion y salud oral en
mascotas: Instar a entidades regulatorias y de salud animal a crear guias que
refuercen la importancia de la dieta sobre la salud oral, promoviendo el uso
responsable de ingredientes y aditivos que favorezcan la homeostasis

microbiana y prevengan la disbiosis.

Ampliar la vigilancia e investigacion sobre el vinculo dieta-microbiota-
enfermedad: Incentivar estudios colaborativos a gran escala que incluyan
animales con y sin patologias orales conocidas, utilizando analisis avanzados
(por ejemplo, secuenciacion metagendmica y metabolémica) para mapear
asociaciones especificas y fundamentar futuras estrategias de prevencion y

tratamiento.
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Potenciar la formacion y actualizacién de los profesionales en salud
veterinaria: Incluir médulos de microbiota oral y nutricion en los programas de
educacion continua para veterinarios, promoviendo una vision integral y

basada en la evidencia para la toma de decisiones clinicas.
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ANEXO 1

MATRIZ DE CONSISTENCIA

MATRIZ DE CONSISTENCIA

Problema Objetivos Hipotesis Variables Metodologia Poblacién
FORMULACION DE Tipo de Poblacion
PROBLEMA: OBJETIVO GENERAL HIPOTESIS GENERAL Variable investigacion La poblacion de
PROBLEMA GENERAL Identificar las diferencias Ha: Influye el tipo de dieta  independiente  En base al tiempo en estudio de esta
¢ Cuales son las existentes del microbioma (Casero o Balanceado)en  Tipo de dieta. que se obtienen los investigacion lo
diferencias existentes en oral canino en mascotas la  biodiversidad  del datos y se analizan; constituye los canes
el microbioma oral canino alimentados con dos tipos Microbioma oral canino, Variable nuestro estudio sera que se atienden en la

de mascotas alimentadas
con dos tipos de dieta en
Huanuco, 2023?

PROBLEMA
ESPECIFICO
1. ¢Cual es la abundancia
de los taxones
microbianos identificados
en el analisis de la fraccion

16S de las mascotas

de dieta; Huanuco 2023

OBJETIVO ESPECIFICO

1. Determinar la
abundancia relativa de los
taxones microbianos
identificados mediante
analisis de la fraccién 16S
en las mascotas
alimentadas con dos tipos

diferentes de dieta

Huanuco 2023

HO: No Influye el tipo de

dieta (Casero 0
Balanceado) en la
biodiversidad del
Microbioma oral canino,

Huanuco 2023

dependiente
Diversidad del
Microbioma oral
(indices de
Shannon,
Simpson,
Abundancia

relativa)

prospectivo, sin
intervencion de
caracter cuantitativo.
Enfoque

Presenta un enfoque
cuantitativo ya que los
objetivos de la
investigaciéon solo se
logrardn  analizando
datos numéricos que

obtendremos segun la

clinica 4 patas

Muestra
La muestra sera no
probabilistica del tipo
discrecional donde se
seleccionaran 60
perros de los cuales
se considerara 30 de
ellos que se

alimentan con comida
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alimentadas con dos tipos
de dieta?

2. ¢Cual es la diversidad
alfa, OTU vy beta de
especies identificadas en
las mascotas alimentadas
con dos tipos de dieta?

3. ¢Qué caracteristicas
clinicas de los canes en
evaluacion se relacionan
con algun cambio en el
microbioma oral de las
mascotas alimentadas con

dos tipos de dieta?

2. Evaluar la diversidad
alfa, el nimero de Unidades
Taxonomicas
Operacionales (OTU) vy la
diversidad beta de especies
presentes en las mascotas
alimentadas con dos tipos
de dieta.

3. Analizar la relacion entre
las caracteristicas clinicas
de los canes y los cambios
observados en el
microbioma oral de las
mascotas alimentadas con

dos tipos de dieta..

calificacién de
nuestras encuestas.
Nivel de
investigacion

El nivel de
investigacion es
relacional ya que
tendra un andlisis
estadistico bivariado,
las hipétesis en este
nivel de investigacion
son empiricas ya que
nace de la subjetividad
del investigador vy

carece de fundamento.

casera y los otros 30

con pienso comercial.

Recoleccién de
datos
Tendra las siguientes
etapas en evaluacion:
e Recoleccion
de datos
o FEtapa
preliminar
e Analisis de
datos
o FEtapa de
trabajo de
campo

o Etapafinal
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ANEXO 2

DECLARACION DE COMPROMISO CON LOS PRINCIPIOS

ETICOS DE LAINVESTIGACION

Yo, FRANK ERICK CAMARA LLANOS, Docente Del P.A. de Ingenieria Ambiental de la UDH, con
DNI N° 44287920, presento la propuesta de investigacion denominada:

“FACTORES ASOCIADOS A LA DETECCION MOLECULAR DE PATOGENOS EN CAVIDAD ORAL DE
PERROS ALIMENTADOS A BASE DE 2 TIPOS DE DIETAS; HUANUCO - 2023” al IX convocatoria de
concurso de proyectosde investigacion docente UDH periodo 2022 — Il y declaro expresamente:

(Margue con una X solo una de las siguientes alternativas)

Que mi/nuestra investigacion Si requiere de la participacién de seres humanos, animales
o ecosistemas, (pudiendo tratarse inclusive de embriones, fetos, células, fluidos, partes
del cuerpo, cadaveres). Son parte de estas investigaciones los estudios que requieren la
aplicacién de encuestas, cuestionarios, pruebas (psicoldgicas, clinicas, médicas),
entrevistas, grupos focales, observacion natural y observacién participante, uso de
materialfotografico o grabaciones en audio y video, validacién de tecnologias (clinicas,

ambientales,

de construccidn, etc.).

Que mi/nuestra investigacion NO requiere de la participacion de seres humanos, animales
oecosistemas (pudiendo tratarse inclusive de embriones, fetos, células, fluidos, partes del
cuerpo, cadaveres); ni comprende ninguno de los instrumentos o técnicas de recoleccion
de

informacion ejemplificados en el parrafo anterior.

Al marcar la opcidn Sl, me estoy comprometiendo a respetar los principios éticos que

unainvestigacidn exige y que se encuentran en el Reglamento del Comité de Etica. Por

esto me comprometo a explicar la manera en que los desarrollaré en mi investigacion.

Los cuatro principios éticos sobre los que he construido mi propuesta de investigacion

son los siguientes:

Respeto a las personas. (x)
Justicia. (x)
Autonomia (x)

Responsabilidad. (x)

Por ello asumiré con responsabilidad lo sefialado por el Reglamento del Comité de Etica:

Respetaré la autonomia de las personas que participen en mi investigacién
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haciendo uso delconsentimiento informado.

e Respetaré el derecho a la confidencialidad y privacidad, protegiendo la
informacion brindadapor los participantes de mi estudio.

e No causaré dafio a las personas y/o animales involucrados en mi estudio.

e Tomaré las precauciones necesarias para disminuir los riesgos a los que
podrian estar expuestos mis participantes durante mi investigacion, y
maximizaré los beneficios.

e Trataré de manera justa y equitativa a las personas que participen de los
procesos,procedimientos y servicios asociados a la investigacion.

e Declaro no tener participacion efectiva o potencial en una relacién financiera
o de otro tipo, que afecte directa y significativamente, o que pudiera afectar
mi juicio independiente e imparcial en mi deber para con la universidad.

Ademas, al momento de registrar mi propuesta en el VRI, desarrollaré las medidas
consideradas indispensables para cumplir con estos principios en el apartado sobre

componente ético.

Firmo la presente declaracidn en sefial de aceptacion.

Huanuco, 3 de mayo 2023

2 i

1g. Frank E. Cémara Llanos
MEDICO VETERINARIO

........................................ CMY.TARB. ...

FIRMA

109



ANEXO 3
PANEL FOTOGRAFICO

110



\

@O REDMI NOTE 9
CO Al QUAD CAMERA

111



ANEXO 4
BASE DE DATOS DE HISTORIAL CLINICO PERROS ALIMENTADOS CON BALANCEADO

CONSOLIDADO DE ANALISIS LABORATORIO - Excel 2 Buscar

Archivo Inicio Insertar Disposicién de pagina Férmulas Datos Revisar Vista Ayuda Acrobat

ol = T Autosuma ~
o b v & x| =EH= o [ Gener S B B ueno incorrects BB |2 by O
[H Copiar ~ -
Pegar K s " O A = E = - . g <0 m Formato  Darformato | Neutral = | Insertar Eliminar Formato Ordenary  Buscary Crear
~ b ~ ~ = Combi trar > g ~ 00 v
+ ¥ Copiar formate 2T =" = = ombinary centiar =% B0 30 ondicional ~ como tabla~ - . . & Borar~ filtrar ~ seleccionar~ | un PDF
Portapapeles 7] Fuente 7] Alineacidn 7] Numero 7] Estilos Celdas Edicién Adobe Acrobat
x31 & F | 906
|| B | c | 5} | E F_ G H [ J | K | L , m w |, o P | @ | R [ 8 T | WU % | w XY .z . As | A AC AD

LELCOCITO|  Wewtrofil Meutrofil H lobir FOSFATA E
PACIENT [po de aliment euole | MEWOO | ifagitos | Monositos | Eosinafilos| Bascfilos | 2 | Hematocrita Hematies Plaquetas|  VCM HCM CCMH ROV WPM TGO TGP SA | Proteinas | Abumina |GLUCOSA|CORTISOL| PesoKg | Sewo  [MACUNASEPITE DOSIS ANUMALITOSIY
Abastonado | segmantado a ALCALINA P

“vo0 [omnendo | 7m0 | 0 | @ | e | 25 | o1 | o | Ee | s | owwwo [ ewm | 3 | 22 | b5 | ws | 59 | 5 | ws | w | em | 3 | o | 6w 2 | w | c | s | w |

5340000 183000 &z 253 33 s 126 434
5520000 50000

T T O A N O O O 0 - N S S T A
017 [mamcesso | 0 | 0 | 1 | w5 1 | o | o0 | ®1 | w7 | semw [ | e | ms | ow | s | s | mr | m | m sl s w1 @ w | c | s | w_
019 [wamesio | w0 | 0 | m | s | 2z | o1 | o | ma | e | e | | i | av | 2o | e | e | ws | ez | w | va|se | w o w0 |l w | c | = | @

| 026 | Balanceado | e | 0 | et | s [ 24 | 1 | 0 | ms | da5 | swoeon | zsaoon | e | 2r1 | s | @s | o [ ted | @ | oan | va [ e | 7w | 12 [ S | owm | c [ s [ mo |

X 6030000 300000
2n PO33 7300 o 20 LAl 25 o 04 185 528 7730000 58000 74 233 303 B3 83 755 43 133 il 333 34 046 5 m [ Sl NO
6340000 136000

5520000 233000
26 P48 9370 o 314 T 3 0.3 0 13.6 4z 5160000 36000 815 26.4 324 .4 9.9 2229 307 283 6.2 2.5 125 1 4.7 M [+ 51 NO
6420000 133000




BASE DE DATOS DE HISTORIAL CLINICO PERROS ALIMENTADOS CON CASERO

ANEXO 5

Z) ~ CONSOLI 0 DE ANALISIS LABORATORIO - Excel P Buscar = (s]
Archivo Inicio Insertar Disposicion de pagina Férmulas Datos Revisar  Vista Ayuda Acrobat 1% Compartir
2 Cortar . " Autosuma ~ )
& Calibri v 12 28, pjustar texto General - ﬁ % Normal Bueno Incorrecto G:EI E( @ z 7% /'\_/' Ij
[ Copiar ~ = Rellenar ~ &
Pegar K s - 0, 0 00 Formate  Darformato | Neutral H || Insertar Eliminar Formato Ordenary  Buscary Crear
@ o Combinary centrar ~ | B8~ % 30 38 " E - . e
- <F Copiarformato ¢ : condicianal + como tabla - v | € Borar filtrar ~ seleccionar~ | un PDF
Portapapeles ] Fuente ~ Alineacion ~ Mimero ] Estilos Celdas Edicién Adobe Acrobat
Al e PACIENT
Iy 5 c o 3 e G H ! s 3 L M [ o 3 [ [ s T u v L x v z b 28 s 0 4E aF s an &
—— FOSFAT ENFERMEDA YECES su
LEUCOCITD Meutrofilo onacit AR GLUCOS | CORTISO QUE | ALIMENTA(
PACIENT =] Ahadstnna cemmantoo | mostas| i Hematies | Flaquetas| VOM | HCM | CCMH | ROW | VPM | T80 | TGP |, o) | Froteinas| Abumina |- 2 | |PesoKg| Seso FACUNASPITE DOSIS ANWIALITOSH L oo o | EDAD RAZA  fHSALW Lo
1 ° A AL ALDIA [ CONsIST
PO01 10830 0 2 62 24 04 ] 11 673 | 77s0000 | w200 | 7a7 23 26 166 nz “ 04 02 695 78 %5 51 20 1 = o 0] [ ] 3 CRIOLLO 83 2 |soPasvsem
PO0G 9610 0 205 7 17 03 ] 189 617 | 7830000 | 206000 | 781 23 08 15 n 663 443 13 627 a7 %3 9 15 1 = 1 0] [ ] 2 acker Spanif & 2 |CERSFAFAY
i
POO7 3400 0 22 e 3 08 ] 12 363 | s4m000 | aEs000 | s0d 3 23 51 104 1221 623 04 9 356 9 27 7 HE = 1 0] [ ] 3 CRIOLLO 8 3 SEGUND
'
.| Poo8 | o0 0 24 88 3 08 ] 8 626 | 6520000 | 185000 | 808 7 35 168 134 037 806 (3 743 78 6 0856 12 23 1 o E] [ ] 3 CRIOLLO & 2 SOPAS
POI0 30 0 4 83 47 03 ] 185 531 | 6670000 | 5000 | 746 77 3 135 02 954 31 2 721 329 3 11 22 1 = 1 0] [ ] 2 FITBULL 8 2 SEGUNDL
.| poiz 3280 0 ®2 02 3 08 ] 67 625 | 6830000 | G070 | 7S 3 293 135 08 3 b " 726 51 9 07 [ H = 1 0] [ ] 2 CRIOLLO 82 2 |soPasvsem
POI5 7830 0 06 66 23 1 ] ) 464 | w0000 | weooD | 762 25 53 63 135 038 61 [ 9 an 827 13 & H = 1 0] [ ] 3 CRIOLLO 6 2 [ROZPOLLOYY
H
, | Pozo | w0 0 08 88 23 03 ] 136 at 6320000 | g40D0 | 832 258 03 83 n4 403 23 8 724 238 a7 12 3 H = 1 0] [ ] 2 cohnauzer | 72 2 FOLLOY AR
PO21 3280 0 [l 88 21 03 ] 133 at g00000 | a3000 | 761 228 01 69 124 401 45 ) 2 a1 7 st 3 1 = 1 0] [ ] 3 FOOOLE 74 3 SEGUNDL
o
. | Poza 3260 0 1 88 28 1 ] 78 223 | g430000 | G000 | 3 88 3 w1 126 a4 253 1 624 E 1957 17 4 H = 1 0] [ ] 2 SHITZU 8 3 SEGUMDO Y
. | poz7 9180 0 16 95 3 ] 04 5 264 | gzsoon0 | w7000 | 7E2 252 22 [} nz 653 693 | 1283 695 an 628 07 o 1 = 1 0] [ ] 2 CRIOLLO 82 2 SOPAS
. | Poz8 020 0 27 " a7 ] 08 5 603 | 677000 | w2000 | 762 274 64 62 124 uzz 899 ) 748 34 5 07 o 1 1 1 0] [ ] 2 CRIOLLO 8 3 SOPAS
P0Z3 | w0 0 85 71 78 ] 03 56 434 | 7560000 | 2E4000 | E4d 224 5 e 88 (=28 23 1441 674 322 5.2 083 7 1 1 o 0] [ ] 2 SHITZU 6 3 | sEcunDOS v
s
. | po32 &100 0 ] 853 1 07 ] 1y a7z | eooono | G000 | e43 23 294 "z ne 03 6.3 21 i 324 %5 15 3 1 = 1 0] [ ] 2 schnauzer | 78 2 SEGUND
P34 11020 0 3 2 4 07 ] 12 362 | 4730000 | ws000 | 725 223 a1 & 126 62 02 8 7 289 a7 L] [ 1 = 1 0] [ ] 2 CRIOLLO 8 2 SEGUNDL
3
i [(PO35 [ 1o5en [ 6 BT & 03 [ 53 432 | 6530000 | 7ro00 | 764 75 ) & (] 28 625 X B85 EE] EH ] 5 o B El ] ] Z bassethound | 78 7 PEGUNDO SO0
.| Po38 [ wam 1 203 63 7 07 o 164 499 | 6200000 | 200000 | 78 %4 35 1 3] 79 | 223 201 699 ] 799 1 7 HE = 5l 0] ] z CRIOLLD: 4 3 SEGUNDO Y
o | Po38 [ 1 El] 662 3 o L] "5 4 6330000 | 02000 | 775 26 £ 155 124 627 0 3 796 34 894 08 i3 # = 5l 0] ] z CRIOLLD: 4 5 SEGUND
o| PO33 s 1 4z 631 17 1 o 126 422 | 5700000 | 133000 | 74d 22 209 13 124 A w2 29 767 346 | w3z 06 iz H 1 N 0] ] 1 CRIOLLD: 4 3 SEGUNDO Y
.| Pom 73l 1 El] 671 z o LE] 74 269 | 4050000 | 9m0 56 & 23 52 102 45 EH] 203 742 355 | w65 08 i # = 5l 0] ] 4 CRIOLLD: 8z z SEGUND
o PO43 [ 1000 1 478 4 a7 o L] 62 509 | 630000 | 27000 | 747 3 £ 53 ) 7 36 245 724 269 oz 07 il H = 5l El ] z schnauzer | 7% 3 |sorasvsest
| PO4S 4950 1 27 b 3 o LE] a8 2656 | 060000 | 000 | 639 24 7 7 74 30 16 93 51 EE] £ 15 7 # = 5l El ] 4 EEEE 4 3 |sorasvsest
PO47 4130 1 45 506 EE] LE] o g 454 | Eoa0000 | 00 | 7RI 3 328 16 3 45 421 1534 4 309 799 21 E] # = N 0] ] 4 % 3 [DESATUNCS
u schnauzer ' SEGUNE
P043 6150 L 04 o7 18 o L] 52 #5 | 2om00m | 7000 0 21 ®9 L L ) %3 219 554 23 973 34 7 H c 5l El ] 3 7z z SEGUNDO Y

113

Tl




1 Introduction

2 Library Construction and
Sequencing

Pipeline

ANEXO 6

REPORTE DEL ANALISIS DE LA REGION 16S

16S Amplicon QITME1 Analysis Report

£
3 Bioinformatics Analysis Contract ID X202SC23117102-201
Contract Name TJ-PE-INBIOMEDIC-60-Microbial-Amplicon Metagenomic-16S V3V4- Novaseg 6000-100k WBI-Sta
4 Analysis Results Batch ID X202SC23117102-Z01-F001
41 ing data p: Amplified Region | 16SV34
4.2 OTU/ASV analysis and Primer Seq CCTAYGGGRBGCASCAG GGACTACNNGGGTATCTAAT
taxonomic annotation Report Time 2024-01-15
4.2.1 Identification and Partial results are presented in this report, while full results will be delivered in data release
taxonomic annotation Reminder Hyperlink of results in this report will be only valid in data rel , after 1t confil
4.2.2 Relative abundance

4.2.3 Taxonomic abundance
cluster heatmap

4.2.4 Venn and Flower diagram

4.3 Alpha Diversity Analysis
4.4 Beta Diversity Analysis

4.5 Community differences
analysis

4.6 Correlation analysis
5 Appendix

6 References

If there are any doubts regarding the presentation of the final report's results or the file's Iooahon pl

1 Introduction

168 ribosomal RNA (fRNA) is a component of the 30S small subunit of the ribosome in prokaryotic cells, containing 9
hypervariable regions (V1-V9), ranging from about 30-100 base pairs long that are involved in the secondary structure of the small
ribosomal subunit. The degree of conservation varies widely between hypervariable regions, with more conserved regions correlating

to higher-rank taxonomy and less conserved regions to lower ranks, such as genus and species. Therefore, 16S rDNA can be used in
reconstructing bacterial phylogenies and classifications.

Sequence variation in the 16S gene is widely used to characterize diverse microbial

With the cc
development of high-throughput sequencing platforms, the PE250 sequencing strategy can be

d through the upgraded It

sequencing platform For taxonomic classification, it is sufficient to sequence individual hypervariable regions instead of the entire

gene. 16S fDNA amplicon seq ing technology gradually b an important method to study the composition and structure of
the microbial ¢ ities in omic 1

Additionally, conservative regions enable the design of universal primers. Since 16S rDNA amplicon sequencing typically selects
one or several hypervariable regions of interest, the universal primer used during PCR amplification is designed from the conservative
regions that encompass the hypervariable regions of interest, which will allow for the identifi

of microor

hypervariable regions through subsequent analysis (Capgrasg et al.. 2011; Youssefet al , 2009; Hess et al , 2011)

from the

In the process from DNA samples to final data, each step such as sample test. PCR,, purification, library preparation, and
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ANEXO 7

FICHA CLINICA DE MASCOTA ALIMENTADA CON COMIDA CASERA

ANEXO 03
FICHA CLINICA DEL PACIENTE PARA EL PROYECTO DE INVESTIGACION

TITULO: FACTORES ASOCIADOS A LA DETECCION MOLECULAR DE
PATOGENOS EN CAVIDAD ORAL DE PERROS ALIMENTADOS A BASE
DE 2 TIPOS DE DIETAS; HUANUCO - 2023

Recomendacion: Las mascolas previo al analisis deberan haber ayunado al
menos 8 horas antes de la toma de muestra

FicHAN (O S -

CONDICION:

FECHA:

NOMBRE DEL PROPIETARIO: __ Suasw  Snfai/s /1224
NOMBRE DE LA MASCOTA: I YO%/, /v

FECHA DE NACIMIENTO: [J_T_]IE]

PESO:

SEXO:

Macho( ¥ ) Hembra ( ) Macho castrado ( )
Hembra esterilizada ( )

PERFIL SANITARIO:

Vacunas completas ( \/ ) Vacunas Incompletas ( )
Marca de vacuna que utiliza:

20ETIS( y/) RECOMBITEK ( )

Si es otra marca i aqul:

Repite dosis anual: SI ( () NO( )
La vacuna utilizada cubre las siguientes enfermedades:

Parainfluenza { )

Moquillo canino (&) Hepatitis (¢ )
i P is( ><) Rabia( )

(¥ Parvovirosis (>)  Lep

Escaneado con CamScanner

Existe presencia de:

Halitosis ( }}; )

Enfermedad periodontal ( A/ )
EDAD: __*/A0%

RAZA:

Criollo ( > ) Si es ofra raza especificar.

pH DE SALIVA AL MOMENTO DE MUESTREO: 7 Z,
NIVEL DE CORTISOL:

1. ¢ Cuantas veces al dia come su mascota?

7 UrGes alnin.

2. ¢Suall ion en qué iste? Si responde puras croquetas

K. SHAR
¢cuél es la marca; la cantidad y las veces al dia que%(minis‘ra?
2Talns /9« Jan. A(aA

3. ¢ Cuantas presas le da al dia a su mascota?

J paFeas

4. ¢ Qué cantidad de arroz suministra en el plato a su mascota? (Que responda
por cucharas o cucharon).

9. (ucﬁ/a Mo 1's

5. ¢Con que cantidad de fideos, sémola, arroz, avena prepara la sopa de su

AlNe? .

mascota?

wo ((~F iR, Gl ol
6. Sumini a su ali ion (. horia, zapallo; apio, espinaca,
poro, tomate) scudl es la cantidad?

N

7. Suministra frutas a la dieta de sus mascotas cuales y ¢cudl es la cantidad y la
frecuencia?
A0

Escaneado con CamScanner
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8. ¢Las presas que suministra en qué . piernas, pechugas; patas; carne
de res, Pescado; huevo; higados; mollejas; patitas etc.? ;Y cudl es la cantidad?

1 ’
‘/1‘/(«?/ ,/(4.1“7, 16890
9. ¢ Qué proporcion del plato ocupa la presa que da a su mascota?

1/ ’
,’/(‘ / ‘/‘ fo

OBSERVACIONES

T Bt

Nombre del personal que extrajo la

B ol

FIRMA DEL INVESTIGADOR FECHA

HORA

Escaneado con CamScanner




ANEXO 04
FICHA CLINICA DEL PACIENTE PARA EL PROYECTO DE INVESTIGACION

TITULO: FACTORES ASOCIADOS A LA DETECCION MOLECULAR DE
PATOGENOS EN CAVIDAD ORAL DE PERROS ALIMENTADOS A BASE
DE 2 TIPOS DE DIETAS; HUANUCO - 2023

Recomendacién: Las mascotas previo al analisis deberan haber ayunado al
menos 8 horas antes de la toma de muestra

FICHAN _003 | L\

CONDICION:

Perro alimentado con comida balanceada ().

NOMBRE DEL PROPIETARIO: __ (o Reochen c
NOMBRE DE LA MASCOTA: ___ A Decreci?

FECHA DE NACIMIENTO:

PESO: 22 k. -

SEXO: '

Macho ( ) Hembra ( < ) Macho castrado ( )
Hembra esterilizada ( )

PERFIL SANITARIO:

Vacunas completas ( >< ) Vacunas Incompletas ( )
Marca de vacuna que utiliza:

ZOETIS( <\ ) RECOMBITEK ( )

Si es otra marca especificar aqui:

Repite dosis anual: SI (<)) NO( )

La vacuna utilizada cubre las sigui enfermedad
Mogquillo canino  (>X) Hepatitis (><) Parainfluenza ( )
Coronavirus Parvovirosis (X)  Leptospirosis (>)  Rabia ( 3¢)

Escaneado con CamScanner

ANEXO 8
FICHA CLINICA DE MASCOTA ALIMENTADA CON COMIDA BALANCEADA
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Existe presencia de:

Halitosis ( NO )

Enfermedad periodontal ( WO )

EDAD: _ 2 ames

raza: Goldon

Criollo ( ) GAden Cdacrnes
g

Si es otra raza especificar:

pH DE SALIVA AL MOMENTO DE MUESTREO:
NIVEL DE CORTISOL:

1. ¢Cuantas veces al dia come su mascota?

A veces

2. ¢ Su alimentacién en qué consiste? Si responde puras croquetas

¢cudl es la marca; la cantidad y las veces al dia que suministra?

(Cococm ool Rsakocgy

230 o

— 2 oS

OBSERVACIONES
Mioeguac,

Nombre del p I que jo la ifnvk (U‘lAdh
C/g | —\& — 2023 Q3

FIRMA DEL INVESTIGADOR FECHA HORA

Escaneado con CamScanner




ANEXO 9

ANALISIS HEMATOLOGICOS Y PH EN SALIVA DE LOS CANES QUE FORMARON PARTE DE LA
INVESTIGACION

CENTRO ESPECIALIZADO EN DIAGNOSTICO ¥ LABORATORIO CLINICO ELR.L”

CATEGORIZACION DIRESA N.9 1472- 2022 AV. ALAMEDA DE LA REPUBLICA N¥ 544 IS0

CENTAO ESPECIALIZADO EN DIAGNOSTICO ¥ LASORATORIO CLINIED E.L.R.L™

CATEGORIZACION DIRESA N.71472-2022 AV. ALAMEDA DE LA REFUBLICA N¥ 544 PISO.

CENTRO ESPECIALIZADO EN DIAGNOSTICO ¥ LABORATORIO CUNICO E.LR.L”

CATEGORIZACION DIRESA N.71472- 2022 AV. ALAMEDA DE LA REFUBLICA NS 544 FISO

E sy cot st v R |4 N —
NOMBRE p.002 NOMBRE p00s NOMBRE P.013
LOCALIZACION LOCALIZACION LOCALIZACION
N2 DE EXAMEN 1 N2 DE EXAMEN 1 N3 DE EXAMEN 1
INGRESADO 12/10/2023 INGRESADO 12/10/2023 INGRESADO 20/10/2023
HEMOGRAMA RESULTADO UNIDADES ___[RANGO REFERENCIA HEMOGRAMA RESULTADD UNIDADES RANGO REFERENCIA HEMOGRAMA RESULTADO UNIDADES RANGO REFERENCIA
LEUCDCITOS 12000[x 1073 000 a 17000 LEUCOCTOS 9010/ 1073 5000 2 17000 LEUCOCITOS 9910]x 10/3 5000 a 17000
Neutrofilo Abastonado oj% Neutrofilo Abastonado ol Neutrofilo Abastonado o]%
Neutrofilo segmantado 11.2|% 60-80% Neutrofilo segmantado 5.5(% 60-B0% Neutrofilo segmentado 10.1|% 60-80%
Linfocitos 86|% 13-15 Linfocites 90.9]% 13-15 Linfocitos 88|% 13-15
Maonocitos 2.10% 3-10% Menocitos 3% 3-10% Monocitos 1.21% 3-10%
Eosinofilos 0.7)% 2-10% Eosinofilos 0.6]% 2-10% Eosinofilos 0.7)% 2-10%
Basofilos of% 0-1 Basofilos o 0-1 Basofilos of% 0-1
Hemoglobina 16.5g/d! 12a18 ' lobina 10.6[g/dI 12218 Hemoglobina 15.2]g/dl 12218
Hematocrito Sig% 3756 Hematocrito 34.7)% 37 55 Hematocrito 51.1]% 37 55
Hematies 6430000|x10/6 5.50 -8.50 Hematies 4580000|x10/6 5.50 -8.50 Hematies 5780000[x10/5 5.50 -8.50
Plaquetas 230000}x10/3 120- 500 Plaguetas 87000]x10/3 120- 500 Plaguetas 172000|x10/3 120 - 500
VeM BLIJFL 5075 VeM 75.8]FL 6075 VeM 74 2|FL 60 75
HOM 25.6|FL 195245 HCM 232 105-245 HCM 22.1FL 19.5-24.5
GCMH 31.3)PG 32 38 CCMAH 30.6]PG 3238 CCMH 29.8|PG 32 38
ROW 15.3[% ROW .a8l% DWW el
vPM 11.2[rL VEM 3 P I
PERFIL HEPATICO PERFILHEPATICO PERFILAEPATICO
TG0 453U/ 13-70 T60 305|0L =70 = T T =0
TGP 1815]U/L 1778 TGP S0[uL EED
FOSFATASA ALCALINA 121U 0-300 TeP 18 UL 1778
e 75slg/d 379 FOSPATASA ALCALINA 103JU/L 0300 FOSFATASA ALCALINA 181]u/L 0-300
T 4'24 o 2'3_3'8 Proteinas 7.190g/dl 5379 Proteinas 6.52|g/dl 5379

- = Abumina 3g/dl 2338 Abumina 3.87g/dl 2338
GLUCOSA 77.3a/dl 70-105

GLUCDSA 101]g/dl 70-105 BLICOEA Salg/dl 0105
CORTISOL 0.9[ug/dl 0.43-10 CORTISOL 34| ugdl 04310
: : CORTISOL 2.1{ug/dl 0.43-1.0
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CENTRO ESPECTALIZADO EN DIAGNOSTICO ¥ LABORATORIO CLINKCD ELR.L"

CATEGORIZACION DIRESA N.# 1872- 2022 AV. ALAMEDA DE LA REFUBLICA N¥ 544 PISO

TELEFONO 628787 CEL 962583623,36200311%

CENTRO ESPECIALZADO EN DIAGNOSTICO ¥ LABORATORIO CLINICD ELR.L™

CATEGORIZACION DIRESA N.7 1472- 2022 AV, ALAMEDA DE LA REPUBLICA N¥ 544 PISO

CENTRO ESPECIALIZADO EN DIAGNOSTICO ¥ LABORATORIO CLINICD ELA.L”

CATEGORIZACION DIRESA N9 1472- 2022 AV. ALAMEDA DE LA REPUBLICA N@ 544 PISO

NOMBRE P.030

LOCALIZACION

N3 DE EXAMEN 1

INGRESADO 26/10/2023

HEMOGRAMA RESULTADO UNIDADES RANGO REFERENCIA
LEUCOCITOS 13590|x 10/3 6000 a 17000
Neutrofilo Abastonado 0%

Neutrofilo segmentado 11.2|% 60-80%
Linfocitos 86[% 13-15
Monaocitos 24|% 3-10%
Eosinofilos 0% 2-10%
Basofilos 04|% 0-1
Hemoglobina 18[g/dl 12a18
Hematocrito 55.8|% 37-55
Hematies 7130000{x10/6 5.50 -8.50
Plaguetas 186000|x10/3 120-500
VCM 7B.3|FL 60-75
HCM 25.3|FL 195-245
CCMH 32.3|FG 32-38
RDW 15|%

VPM 13.7|FL

PERFIL HEPATICO

TGO 29.9|U/L 13-70
TGP 24.3|u/L 17-78
FOSFATASA ALCALINA 169|u/L 0-300
Proteinas 6.81|g/dl 5.3-7.9
Abumina 3.09|g/dl 23-3.8
GLUCOSA 89[g/dl 70-105
CORTISOL 2.2|ug/dl 043-10

. TELEFONO 628787 CEL S02383023,362003113

NOMBRE P.042

LOCALIZACION

N2 DE EXAMEN 1

INGRESADO 28/10/2023

HEMOGRAMA RESULTADO UNIDADES RANGO REFERENCIA
LEUCOCITOS 8550x 10/3 6000 a 17000
Neutrofilo Abastonado [V E3

Neutrofilo segmentado 40.1)% 60-80%
Linfocitos 53.7]% 13-15
Monocitos 4.21% 3-10%
Eosinofilos 2% 2-10%
Basofilos 0% 0-1
Hemoglobina 9. 7]e/dl 12a18
Hematocrito 30.6)% 37-55
Hematies 4610000)x10/6 5.50-8.50
Plaguetas 1870000x10/3 120-500
VCM 66.5]FL 60 -75
HCM ZJ.IFL 19.5-24.5
CCMH 31.6|PG 32-38
RDW 15.5]%

VPM 11.7|FL

PERFIL HEPATICO

TGO 94.2{u/L 13-70
TGP 64.4|U/L 17-78
FOSFATASA ALCALINA 123.1{u/L 0-300
Proteinas 7.9|g/dl 5.3-79
Abumina 3.63g/dl 2.3-3.8
GLUCOSA 108.3g/dl 70-105
CORTISOL 0.9{ug/dl 0.43-1.0

h. TELEFOMO :628787 CEL. 902383023,5620039113

NOMBRE P.055

LOCALIZACION

N DE EXAMEN 1

INGRESADO 03/11/2023

HEMOGRAMA RESULTADO UNIDADES RANGO REFERENCIA
LEUCOCITOS 18420|x 10/3 6000 a 17000
Neutrofilo Abastonado 0f%

Neutrofilo segmentado 3L.2|% 60-80%
Linfocitos 64.2|% 13-15
Monocitos 4% 3-10%
Eosinofilas 0f% 2-10%
Basofilos 0.6|% 01
Hemoglobina 14.3(g/dl 12al8
Hematocrito 43.4|% 37-55
Hematies 5280000(x10/6 5.50-8.50
Plaguetas 330000|x10/3 120-500
VCM 82.2|FL 60-75
HCM 25.6|FL 19.5-245
CCMH 31.2|PG 32-38
RDW 15.2|%

VPM 10.6|FL

PERFIL HEPATICO

TGO 53.4{U/L 13-70
TGP 46.7[U/L 17-78
FOSFATASA ALCALINA 223.1|UjL 0-300
Proteinas 7.39|g/dl 5.3-7.9
Abumina 3.4{g/dl 2338
GLUCOSA 90.6/g/dl 70-105
CORTISOL 0.6|ug/d| 043-1.0
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ANEXO 10

MODELO DE CONSENTIMIENTO INFORMADO

ANEXO 5§
CONSENTIMIENTO INFORMADO

Factores asociados a la deteccion molecular de patégenos en cavidad oral de
perros alimentados a base de dos tipos de dieta Huanuco 2023.

Ficha N° ST
Investigador principal: Frank Erick camara Llanos
Fuente de financiamiento: Universidad de Huanuco

Se le ha invitado a participar a su mascota de esta investigacion. Este documento
explica por qué se esta llevando a cabo el estudio y cual sera su papel Si desea
usted aceptar y participar. Antes de decidir por favor tome un tiempo que requiera
para hacer preguntas.

2Cual es el propésito de este estudio?

El propésito Es identificar factores asociados en la deteccién molecular de
patégenos de la cavidad oral de perros alimentados a base de dos tipos de dieta.
Estos resultados permiten identificar cuanto varia la flora microbiana de la boca
del perro en relacién al alimento que consume.

¢Qué dera si su >ta participa del estudio?

A su mascota se le tomara muestra de sangre para evaluar su hemograma; su
perfil de hepético y su glucosa ademas de ello se le realizara un hisopado de la
boca y se extraerd una pequefia muestra de saliva, a través del hisopado
obtendremos informacién sobre los tipos de bacterias que se encuentran
presentes en la boca de su mascota, y a través el hemograma se verificara el
estado de salud de su can.

& Cudles son los ri y efectos no d dos?

No existe riesgo alguno, es mas se le proporcionara los datos de sus analisis al
culminar el dia para que su veterinario de cabecera pueda analizarlos y darle un
diagnéstico de cémo se encuentra la salud de su animal

Si usted autoriza la participacién de su para el estudio gle
algo?

Usted no tendra que pagar nada por el estudio.

¢Cudles son mis derechos y de mi mascota si decido que participe del
estudio?

Escaneado con CamScanner

Si firma el siguiente documento usted decide participar del estudio si tiene alguna
duda debera comunicarse con el magister Frank camara Llanos investigador
principal cuyo correo electrénico es frank.camara@udh.edu.pe

DECLARACION DEL PARTICIPANTE

He leido la informacién contenida en estas paginas de este documento tuve la
oportunidad de hacer preguntas relacionadas con la participacién de mi mascota
por la cual fueron resueltas de manera satisfactoria y entendible doy mi
consentimiento voluntario para que mi mascota participe de este estudio

Nombre del duefio de la mascota: \/GIEH{Q ®Uf00 q}okﬂ‘&é

Firma del duefio: w

Fecha y hora: crs/uZ 2023 16155 pm
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